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Rotukoirien jalostus on herättänyt keskustelua koiraharrastajien keskuudessa sekä laa-
jemminkin yhteiskunnassa viime vuosina. Monet koirarodut ovat pieniä, suljettuja po-
pulaatioita, joissa sukusiitosaste on usein korkea ja tehollinen populaatiokoko pieni. 
Koirarotujen jalostus on vähentänyt perinnöllistä muuntelua. (Rooney ja Sargan 2010). 
Tästä johtuen koirien hedelmällisyysongelmat, geneettiset sairaudet ja rakenneongelmat 
ovat yleistyneet. Varsinaista jalostusta ei populaatiokooltaan pienissä roduissa voida-
kaan harjoittaa ilman perinnöllisen monimuotoisuuden menettämistä ja sukusiitosasteen 
merkittävää nousua. 
Koirien genomisen tiedon lisäännyttyä on perinnöllistä monimuotoisuutta voitu tutkia 
DNA-tasolla esimerkiksi mikrosatelliittimerkkien avulla ja myöhemmin myös SNP- 
merkkeihin perustuen. Genomisen tiedon avulla saadaan tarkempia ja useamman suku-
polven päähän ulottuvia tietoja koirien sukulaisuuksista kuin sukupuutiedoista, jotka 
ulottuvat vain muutamaan aiempaan sukupolveen ja voivat sisältää tahattomia tai tahal-
lisia virheitä. Koirarotujen jalostuksen tai säilytyksen suunnittelu kestävällä tavalla on 
helpompaa, kun sukutiedot ja rodun nykytila tiedetään tarkasti. 
Tässä tutkimuksessa selvitettiin kymmenen koirarodun perinnöllistä monimuotoisuutta 
mikrosatelliittiaineiston perusteella. Aineistoksi muodostui 395 koiran näytetiedot. Koi-
rat edustivat kymmentä eri rotua neljästä eri FCI:n roturyhmästä. Tutkimuksessa arvioi-
tiin kymmenen koirarodun alleelirikkaus, havaittu ja odotettu heterotsygotia-aste, Har-
dy-Weinbergin tasapainotila, FIS-arvo, tehollinen populaatiokoko, lokusten välinen pa-









2 KATSAUS KIRJALLISUUTEEN 
 
 
Koira (Canis lupus familiaris) on poikkeuksellinen kotieläin valtavan rotukirjon ja käyt-
tötapojen runsauden takia. Maailmassa erilaisia koirarotuja on yli neljä sataa. Rodut 
vaihtelevat muun muassa koon, värin, ruumiinrakenteen ja ominaisuuksien suhteen. 
Koiria on käytetty muun muassa metsästyksessä, vartioinnissa, laiduneläinten paimen-
nuksessa, urheilueläimenä sekä seuraeläimenä ja lemmikkinä. Nykyään koiria käytetään 
esimerkiksi terapia-, opas- ja huumekoirina. Koiran merkitys lemmikkinä on lisääntynyt 
entisestään ja käyttö esimerkiksi metsästykseen ja paimennukseen on vähentynyt. 
  
Koira on saanut aivan uuden merkityksen geneettisen tiedon lisääntyessä, kun koiraa on 
alettu käyttää lääketieteellisen tutkimuksen mallieläimenä (Galibert ym. 2004). Koiralla 
on paljon perinnöllisiä sairauksia, joita esiintyy myös ihmisellä. Koiraa voidaan käyttää 
tutkittaessa näiden sairauksien genotyyppi/fenotyyppi–suhteita ja analysoitaessa saira-
uksien syitä. Koiratutkimuksista on myös saatu lupaavia tuloksia geeniterapian käytöstä 
näissä sairauksissa (Switonski ym. 2004). 
 
2.1 Koiran historiaa 
 
 
Kaikki koirat ovat lähtöisin harmaasudesta (Canis lupus). Mitokondrio-DNA:n perus-
teella on arvioitu, että koira ja susi eriytyivät toisistaan jopa yli 100 000 vuotta sitten ja 
ovat peräisin samasta geenipoolista (Vila ym. 1997). 100 000 vuotta sitten on huomat-
tavasti pitempi aika-arvio koirien domestikaation ajankohdasta kuin arkeologisten todis-
teiden valossa arvioitu noin 15 000 vuotta sitten (Zeder ym. 2006) tai jopa 31 000 vuot-
ta sitten (Germonpre ym. 2009). Lyhyempi aika-arvio luultavasti viittaakin koiran ja 
ihmisen yhteiselon alkamiseen. Mitokondrio-DNA:n perusteella on päätelty, että koiran 
domestikoituminen tapahtui Itä-Aasiassa noin 15 000 vuotta sitten (Savolainen ym. 
2002). Uudemman, SNP- ja haplotyyppianalyysiin perustuvan tutkimuksen mukaan 
koira ei domestikoitunut Aasiassa vaan Lähi-idässä (vonHoldt ym. 2010). 
 
Uusimmat tutkimukset (mm. Vila ym. 2005, Pang ym. 2009) osoittavat, että koiran ja 
suden eriytymisen jälkeen tapahtui edelleen risteytymistä näiden lajien välillä. Esimer-
kiksi Skandinaviassa monet suomalaiset, ruotsalaiset ja saamelaiset pystykorvarodut 
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ovat risteytyneet suden kanssa domestikoitumisen jälkeenkin vielä 480 – 3 000 vuotta 
sitten. (Klütsch ym. 2010). VonHoldtin ym. (2010) mukaan näin on kuitenkin tapahtu-
nut vain harvojen nykyisten rotujen, esimerkiksi basenjin, afgaaninvinttikoiran, akitan 
ja siperianhuskyn kohdalla. Tällaiset rodut luokitellaan ”muinaisiksi” roduiksi ja ne ovat 
yli 500 vuotta vanhoja. Koira ja susi pystyvätkin edelleen saamaan lisääntymiskykyisiä 
jälkeläisiä. 
 
Jo 4 000 – 5 000 vuoden ajan on ollut olemassa erilaisia koiratyyppejä (esimerkiksi af-
gaaninvinttikoira ja japanilaisten pystykorvarotujen edeltäjät). Suurin osa koiraroduista 
on syntynyt vuoden 1850 paikkeilla ja sen jälkeen intensiivisen jalostustyön seuraukse-
na (Björnerfeldt ym. 2008). Rotujen syntyyn vaikuttivat koiranäyttelyiden yleistyminen 
ja kennelklubien sekä kantakirjojen perustaminen. 
 
Ensimmäiset koirat ovat luultavasti tulleet nykyisen Suomen alueelle ensimmäisten ih-
misten mukana. Suomessa on viisi kotimaista koirarotua. Metsästyskoirarotuja ovat 
suomenpystykorva, karjalankarhukoira ja suomenajokoira (MTT 2010). Lisäksi Suo-
messa on kaksi poroa paimentavasta koirasta polveutuvaa koirarotua: lapinporokoira ja 
suomenlapinkoira.  
 
Suomessa rekisteröitiin vuonna 2009 yli kolmestasadasta eri rodusta 50 800 pentua 
(Suomen Kennelliitto – Finska Kennelklubben ry 2010a). Suomessa arvioidaan olevan 
noin 600 000 koiraa, joista 450 000 on puhdasrotuisia. Rotuihin ei yleensä oteta uusia 
koiria, vaan rekisterit ovat suljettuja. Poikkeuksen tekevät esimerkiksi jackrussellinter-
rieri, lapinporokoira ja suomenlapinkoira. Näihin rotuihin voidaan rekisteröidä koiria, 
jotka täyttävät rotuunoton vaatimukset. Rodut ovat usein täysin erillisiä populaatioitaan 
ilman risteyttämisiä lähirotujen kanssa joitakin poikkeuksia lukuun ottamatta. Rotujen 
risteyttämiseen tarvitaan Suomessa Kennelliiton lupa.  
 
Monissa roduissa koirien lukumäärä on hyvin pieni. Joidenkin rotujen populaatio jakau-
tuu edelleen pienempiin osiin värin, karvanlaadun, koon tai käyttötarkoituksen (käyttö- 
ja näyttelylinja) perusteella. Nämä seikat ja aiemmin suosittu linjajalostus sekä joiden-
kin suosittujen urosten liiallinen käyttö ovat pienentäneet koirarotujen perinnöllistä mo-
nimuotoisuutta. Joidenkin koirarotujen perinnöllistä monimuotoisuutta ovat vähentäneet 
myös esimerkiksi maailmansodista johtuneet populaatiokokojen rajut pienenemiset. 
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Sukusiitosasteiden noustessa on koirissa ilmennyt muun muassa rakenteellisia vikoja ja 
erilaisia perinnöllisiä sairauksia (Rooney ja Sargan 2010). Koirien jalostus onkin nous-
sut puheenaiheeksi koiraharrastajien keskuudessa ja laajemminkin yhteiskunnassa. 





Eliöiden genomeissa on toistojaksoja, jotka vaihtelevat paljon tai kohtalaisesti. Yksi 
toistojaksojen ryhmä on mikrosatelliitit (SSR eli simple sequence repeats). Mikrosatel-
liittien olemassaolo havaittiin ensimmäisen kerran noin 30 vuotta sitten (Litt ja Luty 
1989, Weber 1990). Alussa niitä ei pidetty kiinnostavina, kunnes 1980-luvun lopulla 
huomattiin, että mikrosatelliitit ovat vahvoja mendelistisiä markkereita. Mikrosatellii-
teista ja niiden molekyylirakenteesta sekä mutaatiovauhdista saadaan melko helposti 
tietoa, joten niiden käyttö yleistyi nopeasti. (Jarne ja Lagoda 1996). Mikrosatelliitteja on 
sittemmin käytetty tutkittaessa esimerkiksi perinnöllisiä sairauksia (mm. Young ym. 
2005) ja lajien välisiä geneettisiä etäisyyksiä (mm. Parra ym. 2008). Mikrosatelliitteja 
on käytetty myös useissa tutkimuksissa tutkittaessa koirarotujen sisäistä ja välistä mo-
nimuotoisuutta (Zajc ja Sampson 1999, Koskinen ja Bredbacka 2000, Parra ym. 2008). 
Niillä saadaan tarkempaa ja pitemmälle ulottuvaa tietoa koirien sukulaisuuksista kuin 
sukupuutiedoista. Sukupuut ovat usein vain muutaman sukupolven mittaisia, jolloin 
yhteiset esivanhemmat eivät paljastu. Sukupuissa saattaa myös esiintyä tahattomia tai 
tahallisia virheitä. 
 
Jos kahdelta yksilöltä tutkitaan tarpeeksi mikrosatelliitteja, ei kahdella toisilleen sukua 
olemattomalla yksilöllä ole samanlaisia alleeleja mikrosatelliittilokuksissa, paitsi jos 
alleelit ovat samanlaiset mutaatioista johtuen (IBS) (kts. kappele 2.3.1 Sukusiitos). Täl-
laiset tapaukset saadaan selville, kun tutkitaan tarpeeksi monta mikrosatelliittilokusta. 
Jos yksilöt puolestaan ovat sukua keskenään, ovat jotkin tai kaikki alleelit samanlaisia 
(Brown 1999). Tämän takia mikrosatelliitit ovat hyviä markkereita sukulaisuuden tut-
kimisessa. Mikrosatelliittien suhteellisen hitaan mutaatiovauhdin takia niiden seuraami-
nen sukupuissa on selkeää (Vaiman ym. 1994). 
 
Mikrosatelliitit koostuvat 1 – 6 emäsparin mittaisista toistojaksoista. Tyypillisesti yh-
dessä toistojaksossa on joitakin kymmeniä toistoja (Brown 1999). Toistojaksoja voi olla 
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peräkkäin hyvin monia ja tyypillisesti mikrosatelliitit ovat eukaryooteilla pituudeltaan 1 
– 5 kiloemästä. (Lesk 2007). Mikrosatelliitit ovat hyvin polymorfisia ja eukaryooteilla 
jakautuneet melko tasaisesti koko genomin alueelle, ollen kuitenkin harvinaisempia 
koodaavilla alueilla (Hancock, 1999). Mikrosatelliitit ovat kodominantteja ja ne periy-
tyvät mendelistisesti (Jarne ja Lagoda 1996). Mikrosatelliittien määrä vaihtelee eri eli-
öillä. Useimmilla nisäkkäillä mikrosatelliitteja on arvioitu olevan noin 10 prosenttia 
koko genomista (Beckman ja Weber 1992). Mikrosatelliitteja on löydetty kaikista ana-
lysoiduista eliöistä. 
 
Mikrosatelliiteilla on erilaisia perusrakenteita. Melkein kaikenlaisia yhdistelmiä yhden, 
kahden, kolmen ja useammankin nukleotidin mittaisista toistojaksoista esiintyy (Tautz 
1989). Tavallisimmin mikrosatelliitissa toistuu vain kaksi emästä, esimerkiksi (CA)n 
(Schlötterer 1998). CA/TG-toistot ovat yleisimpiä kahden nukleotidin toistojaksoja ih-
misen genomissa. Muiden nisäkkäiden genomit ovat tässä suhteessa samanlaisia. 
(Beckmann ja Weber 1992). Mikrosatelliitit voidaan jakaa kolmeen ryhmään niiden 
rakenteen perusteella. Jos toistojakso on täydellinen, toistuu sama kahden nukleotidin 
rakenne yhtenäisenä, esimerkiksi (CA)n. Yhdistyneissä mikrosatelliiteissa useampi kah-
den nukleotidin toistojakso esiintyy yhdessä niiden lukumäärän vaihdellessa, esimerkik-
si (CA)n(GA)n. Keskeytyneessä mikrosatelliitissa toistojakso koostuu useasta erilaisesta 
osasta, esimerkiksi (CA)nTA(CA)nTT(CA)n. Kaikenlaiset yhdistelmät näistä tyypeistä 
ovat mahdollisia. (Weber 1990). 
 
Mikrosatelliittien muuntelu perustuu toistojaksojen lisääntymiseen tai vähenemiseen. 
Weberin ja Wongin (1993) mukaan ihmisen mikrosatelliittien mutaatiovauhti on 1,2 x 
10-3 mutaatiota sukupolvessa lokusta kohti. Brinkmann ym. (1998) saivat vastaavaksi 
luvuksi 0 – 7 x 10-3 ja Whittaker ym. (2003) 4,5 x 10-4. Hiirien mikrosatelliitten mutaa-
tiovauhti on puolestaan noin 4,7 x 10-4 (Dallas 1992). Sikojen mikrosatelliittien mutaa-
tiovauhdiksi on arvioitu 8 x 10-5 (Ellegren 1995). Koirien mikrosatelliittien mutaa-
tiovauhdin on havaittu olevan 1,1 x 10-2 – 3,9 x 10-3 (Francisco ym. 1996, Irion ym. 
2002, Parra ym. 2009). 
 
Luultavasti yleisin mutaatiotyyppi, joka aiheuttaa mikrosatelliittien muuntelua on DNA-
polymeraasin lipeäminen (slippage). Lipeäminen syntyy, kun DNA-synteesin aikana 
pidentyvä DNA-juoste pariutuu väärin mikrosatelliittialueella. Kun DNA-synteesi jat-
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kuu väärin pariutuneessa juosteessa, lisääntyneet tai vähentyneet mikrosatelliittitoistot 
muodostavat silmukkarakenteen. DNA:n korjauksen yhteydessä suurin osa silmukoista 
häviää. Pitkissä ja GC-rikkaissa toistojaksoissa tapahtuu vähemmän lipeämistä kuin 
muunlaisissa toistojaksoissa. (Schlötterer 1998). Charkraborty ym. (1997) tulivat tutki-
essaan di-, tri- ja tetranukleotiditoistojaksoja päätelmään, että mutaatiotaajuudella on 
käänteinen suhde toistojakson pituuteen eli että dinukleotiditoistojaksoissa tapahtuu 
eniten mutaatioita, trinukleotiditoistojaksoissa toiseksi eniten ja tetranukleotiditoistojak-
soissa kaikkein vähiten. Toisaalta Weber ja Wong (1993) saivat selville tutkiessaan 
kahden, kolmen ja neljän nukleotidin mittaisia mikrosatelliitteja, että neljän nukleotidin 
mittaisilla toistojaksoilla on korkeampi mutaatiotaajuus kuin kahden nukleotidin mittai-
silla. Myös Wierdl ym. (1997) tulivat siihen tulokseen, että toistojakson pituuden kas-
vaessa kasvaa myös sen epästabiilisuus eli mutaatioalttius. Kaikki mikrosatelliittilokuk-
set eivät siis muutu evoluutiossa samalla tavalla. Nykyään yleinen käsitys on, että mu-
taatiovauhti kasvaa alleelitoistojen määrän kasvaessa (esim. Brinkmann ym. 1998, 
Whittaker ym. 2003, Ellegren 2004). 
 
Mikrosatelliiteissa esiintyy myös niin sanottuja nolla-alleeleja. Nämä alleelit ovat ole-
massa DNA:ssa toistojaksoina mutta ne eivät monistu PCR:ssä (polymerase chain reac-
tion), jos alukkeiden kiinnittymiskohdassa on tapahtunut yhden tai useamman emäksen 
mutaatio (Callen ym. 1993). Nolla-alleeleilla voi olla suuri vaikutus havaitun heterotsy-
gotian vähenemiseen, kun sitä verrataan odotettuun heterotsygotiaan Hardy-Weinbergin 
yhtälön perusteella.  
 
Mikrosatelliitteja on käytetty jo pitkään tutkittaessa populaatioiden perinnöllistä moni-
muotoisuutta. Uusin, nopeasti yleistyvä tapa tutkia näitä seikkoja on käyttää SNP-dataa. 
SNP:llä (single nucleotide polymorphism) tarkoitetaan yhden emäksen muuntelua. 
SNP-merkkejä on runsaasti ja ne ovat levittäytyneet koko genomin alueelle useimpien 
lajien genomeissa. SNP:iin perustuvaan genotyypitykseen tarvittava DNA-sekvenssi on 









2.3 Populaation sisäinen monimuotoisuus ja rakenne 
 
Geneettinen monimuotoisuus (ts. perinnöllinen monimuotoisuus, vaihtelu) ilmenee 
hieman erilaisina DNA-sekvensseinä yksilön, rodun tai lajin perimässä. Geneettinen 
vaihtelu on populaatiossa olevien alleelien ja genotyyppien vaihtelua. Vaihtelua tarvi-
taan sopeuduttaessa muuttuvaan elinympäristöön. Kotieläinten kyseessä ollessa vaihtelu 
on tärkeää myös siksi, että ilman muuntelua ominaisuuksia ei voitaisi jalostaa haluttuun 
suuntaan. Vaihtelun väheneminen ilmenee yleensä elinvoimaisuuden menettämisenä: 
lyhyellä aikavälillä esiintyy sukusiitostaantumaa ja pitkällä aikavälillä myös haitalliset 
mutaatiot kerääntyvät populaatioon ja ilmenevät esimerkiksi perinnöllisinä sairauksina. 
Luonnonvalinta karsii kyllä haitallisia mutaatioita mutta sukusiitoksen aiheuttama kyt-
kentä hidastaa karsiutumista. Perinnöllistä monimuotoisuutta mitataan ja kuvataan esi-





Sukusiitos tarkoittaa toisilleen sukua olevien yksilöiden pariutumista keskenään (Fal-
coner ja Mackay 1996). Yksilöt ovat toisilleen sukua, jos niillä on yksi tai useampi yh-
teinen esivanhempi. Tällaisten yksilöiden jälkeläinen on sukusiitetty. Jos sukusiitetty 
jälkeläinen pariutuu itselleen sukua olemattoman yksilön kanssa, ei niiden jälkeläinen 
ole enää sukusiitetty vaan sukusiitos purkautuu. Sukusiitosta ei voi välttää suljetuissa 
populaatioissa. Pienissä populaatioissa sukulaistuminen on nopeampaa kuin suurissa. 
Sukusiitos lisää myös lajin tai rodun riskiä kuolla sukupuuttoon. 
 
Sukusiitoksen seurauksena yksilöllä on suurempi todennäköisyys periä jonkin tietyn 
lokuksen alleelit, jotka ovat kopioita samasta DNA-sekvenssistä samalta esivanhemmal-
ta, kuin jos sukusiitosta ei olisi (Falconer ja Mackay 1996). Tällaisiin alleeleihin viita-
taan termillä ”identical by descent” (IBD) eli ”alkuperältään identtiset”. Jonkin tietyn 
lokuksen alleelit voivat olla samanlaiset, vaikka niitä ei olisikaan peritty samalta esi-
vanhemmalta. Tällöin käytetään termiä ”identical by state” (IBS). Sukusiitosta mitataan 
sukusiitoskertoimella (F). Sukusiitoskerroin on todennäköisyys, että lokuksen molem-
mat alleelit ovat IBD. Sukusiitoskerroin saa arvoja väliltä 0 - 1. Sukusiitoskerroin 1 tar-




Koirarotujen sukusiitosasteiksi on havaittu esimerkiksi kuuden eri koirarodun suoma-
laispopulaatioissa 1,14 – 5,44 % (Mäki ym. 2001), viidessä hollantilaisessa koirarodus-
sa 1,8 – 7,0 % (Nielen ym. 2001) ja useassa kymmenessä eri koirarodussa 0,2 – 8,8 % 
(Leroy ym. 2009a). Karjalainen ja Ojala (1997) saivat suomenajokoiran ja suomenpys-
tykorvan sukusiitosasteiksi 3,12 % ja 7,16 %. Naudoilla sukusiitosasteet ovat vain muu-
taman prosentin luokkaa, esimerkiksi irlantilaisessa limousin-populaatiossa 0,57 % ja 
holstein-friisiläispopulaatiossa 1,35 % (McParland ym. 2007). Jersey-rodussa on su-
kusiitosasteeksi laskettu 1,20 % (Miglior ym. 1992). Esimerkiksi hannoverinhevosen 
sukusiitosaste on Hamannin ja Distlin (2008) mukaan 1,33 %. 
 
Sukusiitos heikentää lisääntymistoimintoja ja elinvoimaisuutta (Falconer ja Mackay 
1996). Tätä kutsutaan sukusiitostaantumaksi. Vaikutukset näkyvät esimerkiksi jälkeläis-
ten määrän laskuna, jälkeläiskuolleisuuden lisääntymisenä sekä sperman laadun ja mää-
rän sekä emojen jälkeläisten hoitokyvyn heikkenemisenä. Sukusiitostaantuma vaikuttaa 
myös muihin ominaisuuksiin, kuten kokoon ja esimerkiksi susien (Räikkönen ym. 
2006) synnynnäisiin vikoihin. Vaikutus on kuitenkin suurinta lisääntymisominaisuuk-
sissa (Frankham ym. 2002). Wildt ym. (1982) tutkivat sukusiitoksen vaikutuksia koiriin 
ja saivat selville, että sukusiitoskertoimen vaihdellessa välillä 0,13 – 0,56 seurauksena 
voi olla lisääntymisominaisuuksien heikkenemistä. Sukusiitoksen vaikutukset vaihtele-
vat yksilöittäin, roduittain ja lajeittain. Esimerkiksi Urfer (2009) ei havainnut sukusii-
toksella olevan vaikutusta pentuekokoon ruotsalaisessa irlanninsusikoirapopulaatiossa. 
Tutkimuksessa käytettiin 30 sukupolven sukupuutietoja. 
 
Sukusiitostaantumalle vastakkainen ilmiö on heteroosi, jossa sukusiitos ja sen haittavai-
kutukset purkautuvat. Heteroosivaikutus ilmenee sukusiitetyn yksilön jälkeläisissä, kun 
se on paritettu sellaisen yksilön kanssa, joka ei ole sille sukua. Tätä on käytetty hyväksi 
jo kauan muun muassa lihakarjan ja sikojen kasvatuksessa parempien lisääntymisomi-
naisuuksien ja lihantuotannon saavuttamiseksi risteyttämällä erirotuisia eläimiä keske-
nään. Cassady ym. (2002) tutkivat heteroosivaikutusta neljän sikarodun risteytyksissä. 
Tuloksista selvisi, että risteytyseläinten paino kasvoi ja nisien sekä porsaiden määrä 





Jos sukusiitosastetta arvioidaan sukupuutietojen perusteella, riippuu sukusiitosasteen 
suuruus täysin siitä, miten pitkältä ajalta tietoja on saatavissa. Jos tietoja on kerätty pit-
kään, ovat sukusiitosasteet yleensä korkeita. Jos taas tietoja on vain lyhyeltä ajalta, eivät 
yhteiset esi-isät paljastu ja sukusiitosasteet jäävät alhaisiksi. Hitaasti tapahtuva sukusii-
tosasteen nousu aiheuttaa vähemmän sukusiitostaantumaa kuin nopea sukusiitosasteen 
nousu. Tämä johtuu siitä, että hitaasti tapahtuvaan sukusiitosasteen nousuun ehditään 
sopeutua evolutiivisin keinoin. Sukusiitosasteen nousun hillitsemiseksi on tärkeää käyt-
tää niin paljon uroksia ja naaraita seuraavan sukupolven vanhempina kuin mahdollista. 
Uroksia ja naaraita olisi myös hyvä olla sama määrä. 
 
Homotsygotialla tarkoitetaan jonkin lokuksen alleelien samanlaisuutta (esimerkiksi AA 
tai aa) ja heterotsygotialla niiden erilaisuutta (esimerkiksi Aa). Sukusiitos lisää homo-
tsygotiaa ja vähentää heterotsygotiaa. Tällöin ei-sukusiitetyssä populaatiossa hyvin pie-
nillä frekvensseillä esiintyvien resessiivisten alleelien homotsygoituminen tulee toden-
näköisemmäksi, jolloin resessiivinen ominaisuus voi ilmetä. Sukusiitos ei kuitenkaan 





Alleelien määrä riippuu paljon tarkastellun aineiston koosta, joten suuressa otoksessa on 
todennäköisemmin enemmän alleeleja kuin pienessä. Alleelirikkautta käytetään kuvaa-
maan alleelien monimuotoisuutta lokuksessa. Alleelirikkaus tarkoittaa otoskoolla kor-
jattua alleelien määrää yhdessä lokuksessa. Koska tunnusluku on otoskoolla korjattu, 
voidaan eri kokoisia populaatioita vertailla sen suhteen keskenään. Jos kyseessä on use-
ampi kuin yksi lokus, alleelirikkaus kuvaa keskimääräistä alleelien määrää lokuksessa 
(Frankham ym. 2002). Mitä suuremman arvon alleelirikkaus saa, sitä monimuotoisem-
pana voidaan ko. lokusta pitää.  
 
Björnerfeldt ym. (2008) saivat alleelirikkauksia väliltä 1,9 – 4,4 tutkiessaan yhdeksää 
eri koirarotua. Coutts ja Harley (2009) puolestaan havaitsivat saksalaisperäisen ja etelä-
afrikkalaisen saksanpaimenkoirapopulaation alleelirikkauksiksi 5,5 ja 5,4. Leroy ym. 
(2009a) tutkivat useita koirarotuja. Alleelirikkaus vaihteli välillä 2,3 (bullterrieri) – 6,9 
(cursinu, harvinainen korsikalainen rotu). Randall ym. (2010) tutkivat harvinaisen etio-
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piansuden alapopulaatioita ja havaitsivat alleelirikkauksia väliltä 4,2 – 4,4. Lipinski ym. 
(2008) tutkivat 22 kissarotua, 17 maatiaiskissapopulaatiota eri maista ja kolmea villikis-
salajia ja saivat rotukissojen alleelirikkauksiksi arvoja väliltä 1,98 – 3,45, kun maatiais-
kissojen alleelirikkaus oli keskimäärin 3,41 ja villikissojen 3,36. Se, mitä eläinlajeja on 
tutkittu ja millainen tehollinen populaatiokoko on ollut vaikuttavat alleelirikkauksiin. 
Myös  DNA-merkin tyyppi vaikuttaa tulosten vertailtavuuteen. Näissä tutkimuksissa on 




Perinnöllisen muuntelun määrää voidaan mitata myös heterotsygotia-asteen avulla. Ha-
vaittu heterotsygotia-aste tarkoittaa heterotsygoottien yksilöiden suhteellista osuutta 
populaatiossa. Odotettu heterotsygotia-aste on puolestaan alleelitaajuuksien perusteella 
odotettavissa oleva heterotsygotia-aste populaatiossa. Jos populaatio on Hardy-
Weinbergin lain mukaisessa tasapainossa, ovat havaittu ja odotettu heterotsygotia yhtä 
suuria (Frankham 2002). Jos havaittu heterotsygotia-aste on odotettua pienempi, voi-
daan olettaa, että populaatiossa on tapahtunut sukusiitosta. Jos havaittu heterotsygotia-
aste on puolestaan odotettua suurempi, on valinnassa pyritty erityisesti välttämään suku-
laisparituksia tai populaatio on riittävän suuren populaatiokoon tai sattuman vaikutuk-
sesta säästynyt sukusiitokselta. 
 
Leroy ym. (2009a) havaitsivat usean kymmenen koirarodun havaituiksi ja odotetuiksi 
heterotsygotia-asteiksi 0,40 – 0,77 ja 0,37 – 0,77.  Samassa tutkimuksessa tässä tutki-
muksessa mukana olevien rotujen havaituiksi ja odotetuiksi heterotsygotia-asteiksi saa-
tiin seuraavia arvoja:  cavalier kingcharlesinspanieli 0,45 ja 0,47,  coton de tulear 0,70 ja 
0,73, saksanpaimenkoira 0,64 ja 0,67, jackrussellinterrieri (sis. parssonrussellinterrierin) 
0,75 ja 0,77 sekä siperianhusky 0,60 ja 0,64. Zajc ym. (1997) saivat saksanpaimen-
koiran havaitun heterotsygotia-asteen keskiarvoksi yli kaikkien mikrosatelliittimarkke-
rien 0,31 ja odotetun heterotsygotia-asteen keskiarvoksi yli kaikkien mikrosatelliitti-
markkerien 0,43. Koskisen ja Bredbackan (2000) tutkimuksessa saksanpaimenkoiran 
havaittu ja odotettu heterotsygotia-aste olivat 0,62 ja 0,64. Coutts ja Harley (2009) sai-
vat havaituiksi ja odotetuiksi heterotsygotia-asteiksi saksalaisperäiselle saksanpaimen-
koirapopulaatiolle 0,60 ja 0,62 sekä eteläafrikkalaiselle populaatiolle 0,59 ja 0,61. Irion 
ym. (2003) saivat jackrussellinterrierin havaituksi heterotsygotia-asteeksi 0,76. 
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Irion ym. (2005) tutkivat balilaisten katukoirien geneettistä muuntelua ja saivat katu-
koirien havaituksi heterotsygotia-asteeksi 0,69, mikä oli korkeampi kuin 28 koirarodun 
(0,56) tai dingon (0,43) samassa tutkimuksessa havaitut heterotsygotia-asteet. Roy ym. 
(1994) tutkivat suden kaltaisia koiraeläimiä ja havaitsivat heterotsygotia-asteita väliltä 
0,41 – 0,65. Rotukissojen havaittu keskimääräinen heterotsygotia-aste on Lipinskin ym. 
(2008) mukaan 0,51, kun se maatiaiskissoilla on 0,65, mutta villikissoilla 0,53, eli lähes 
sama kuin rotukissojen. 
 
FIS-arvo (Wright 1965) mittaa populaation heterotsygotiavajausta. FIS-arvon ollessa po-
sitiivinen, esiintyy populaatiossa odotettua enemmän homotsygootteja yksilöitä. Tällöin 
voidaan olettaa, että populaatiossa on sukusiitosta, koska homotsygotia lisääntyy su-
kusiitoksen lisääntyessä. Jos FIS-arvo on puolestaan negatiivinen, on populaatiossa odo-
tettua enemmän heterotsygoottisia yksilöitä. Tällöin voidaan olettaa, että populaatiossa 
on ulkosiitosta, koska heterotsygotia lisääntyy ulkosiittoisissa populaatioissa. 
 
Leroy ym. (2009a) havaitsivat usean koirarodun FIS-arvoiksi -0,10 – 0,17. Bullterrierin 
FIS-arvo oli matalin ja villakoiran korkein. Villakoira on jakautunut neljään eri rotu-
muunnokseen ja näidenkin sisällä useaan erillään jalostettavaan ryhmään värin perus-
teella (Fédération Cynologique Internationale 2010). Näiden ryhmien käsittely yhtenä 
ryhmänä voi vaikuttaa heterotsygotiaa lisäävästi. Toiseksi korkein FIS-arvo oli cocker-
spanielilla (0,14). Koskinen ja Bredbacka havaitsivat viiden koirarodun FIS-arvoja välil-
tä 0,01 – 0,13. Rotukissojen (Lipinskin ym. 2008) FIS-arvo oli keskimäärin 0,12, maa-
tiaiskissojen 0,09 ja villikissojen 0,29. 
 
2.3.4 Alleeli- ja genotyyppifrekvenssit 
 
Alleelifrekvenssi tarkoittaa jonkin alleelin osuutta populaation kaikista alleeleista tietys-
sä lokuksessa. Genotyyppifrekvenssi puolestaan kertoo jonkin genotyypin osuuden kai-
kista populaation genotyypeistä. Jos alleelin frekvenssi on tarkastellussa populaatiossa 
alle 0,005 (0,5%), voidaan sitä pitää harvinaisena (Hartl ja Clark 2007). Tällaiset alleelit 
ovat usein haitallisia. 
 
Hardy-Weinbergin (Hardy 1908, Weinberg 1908) yhtälö kuvaa alleeli- ja genotyyppi-
frekvenssien välisiä suhteita: 
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AA : p2 Aa : 2pq aa : q2, p + q = 1, 
 
missä p on alleelin A (dominoiva) frekvenssi ja q on alleelin a (resessiivinen) frekvens-
si. 
 
Genotyyppien yleisyys populaatiossa määräytyy siis alleelifrekvenssien mukaan. Ole-
tuksena Hardy-Weinbergin yhtälössä on, että sukupolvet eivät ole päällekkäisiä, pariu-
tuminen on satunnaista, populaation koko on hyvin suuri (ääretön) eikä tapahdu mutaa-
tiota, migraatiota eikä valintaa. Alleeli- ja genotyyppifrekvenssit pysyvät samoina suku-
polvesta toiseen, jos yllä mainitut ehdot täyttyvät. Käytännössä mikään populaatio, var-
sinkaan kotieläinpopulaatio, ei ole näiden oletusten mukainen. Jos populaatio ei ole 
Hardy-Weinbergin tasapainotilassa, on siihen vaikuttanut jokin yllä luetelluista tekijöis-
tä. Kuitenkin jo seuraavassa sukupolvessa populaatio palautuu Hardy-Weinbergin tasa-
painotilaan, jos oletukset jälleen täyttyvät. 
 
2.3.5 Tehollinen populaatiokoko 
 
Tehollinen populaatiokoko on se yksilöiden määrä, joka riittäisi tuottamaan populaati-
osta lasketun sukusiitoskertoimen, heterotsygotiavajeen tai varianssin alleelifrekvens-
seissä, jos ne käyttäytyisivät ideaalipopulaation lailla (Frankham ym. 2002). Tehollisen 
populaatiokoon estimaatteja (Ne) voidaan laskea usealla eri tavalla. Yleisesti se laske-
taan lisääntyvien naaraiden ja urosten määrästä, joten se on pienempi kuin populaation 
kaikkien eläinten lukumäärä (N), koska kaikki eläimet populaatiossa eivät lisäänny 
(Wright 1931). Teholliseen populaatiokokoon vaikuttaa epätasainen sukupuolijakauma 
(lisääntyviä uroksia ja naaraita on eri määrä), populaatiokoon vaihtelu sukupolvittain, 
vaihtelu jälkeläisten lukumäärässä eläintä kohti, päällekkäiset sukupolvet sekä se, kuin-
ka paljon lisääntyvät yksilöt ovat sukua toisilleen. Tehollisen populaatiokoon on kasvi-
en ja eläinten luonnonpopulaatioissa havaittu olevan keskimäärin vain noin yksi kym-
menesosa koko kannan koosta ja nisäkkäilläkin vain noin kolmasosa (Frankham 1995). 
 
Tehollisen populaatiokoon laskentakaava (Ne = 4NmNf / (Nm + Nf)), jossa Nm on urosten 
ja Nf naaraiden määrä populaatiossa (Wright 1931) antaa todellisuutta suuremman arvi-
on tehollisesta populaatiokoosta, koska se ottaa huomioon vain epätasaisen sukupuoli-
jakauman. Populaatiokoon vaihtelu sukupolvittain ja vaihtelu jälkeläisten lukumäärässä 
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ovat kaksi tärkeintä syytä siihen, että tehollinen populaatiokoko on pienempi kuin koko 
populaatio. Sukupuolijakauman tasaisuus on tärkeää, koska esimerkiksi populaatio, jos-
sa käytetään kahta urosta ja tuhatta naarasta, on teholliselta populaatiokooltaan yhtä 
suuri kuin populaatio, jossa käytetään neljää urosta ja neljää naarasta. Molemmissa ta-
pauksissa tehollinen populaatiokoko on kahdeksan. Se kumman sukupuolen edustajia 
on vähemmän, painottuu enemmän tehollisen populaatiokoon estimaatissa (Frankham 
ym. 2002). Kotieläimillä ja varsinkin koirilla tehollinen populaatiokoko on yleensä hy-
vin pieni, koska niillä harjoitetaan intensiivistä jalostusvalintaa ja vain hyvin pieni osa 
populaatiosta lisääntyy. 
 
Tehollinen populaatiokoko määrää perinnöllisen monimuotoisuuden vähenemisen ja 
sukusiitoksen määrän (Frankham ym. 2002). Tehollisen populaatiokoon tulisi olla vä-
hintään 50 yksilöä, jos halutaan säilyttää lisääntymisominaisuudet hyvinä ja välttyä ly-
hyen aikavälin sukusiitostaantumalta. (Franklin 1980, Soule 1980). 50 yksilön teholli-
nen populaatiokoko vastaa yhden prosentin nousua sukusiitosasteessa sukupolvea kohti 
(Frankham ym. 2002). Evolutiivisen potentiaalin säilyttäminen vaatii jopa 5 000 yksilön 
suuruista populaatiokokoa (Lande 1995). Mitä suurempi tehollinen populaatiokoko on, 
sitä parempi. Tehollista populaatiokokoa voidaan kasvattaa käyttämällä mahdollisim-
man monia eri yksilöitä seuraavan sukupolven vanhempina esimerkiksi asettamalla ra-
joituksia jälkeläismääriin. 
 
Koirarotujen teholliset populaatiokoot ovat yleisesti pieniä, vaikka poikkeuksiakin löy-
tyy. Calboli ym. (2008) laskivat sukupuuaineiston perusteella kymmenen brittiläisen 
koirarodun teholliset populaatiokoot. Teholliset populaatiokoot vaihtelivat välillä 17 – 
114. 
 
2.3.6 Kytkentätasapaino ja kytkentäepätasapaino 
 
Satunnaispariutuvassa suuressa populaatiossa genotyyppejä syntyy alleelifrekvenssien 
osoittamassa suhteessa. Jos näin ei tapahdu kahden tai useamman lokuksen suhteen, 
ovat alleelit lokuksissa kytkentäepätasapainossa. Kytkentäepätasapaino tarkoittaa sitä, 
että kahden tai useamman lokuksen tietyt alleelit eivät esiinny populaatiossa odotusten 
mukaisesti, vaan tietyt alleelit esiintyvät yhdessä odotettua useammin. Jos alleelit ovat 
kytkeytyneet, ne periytyvät yhdessä. Tällaista alleeliparia tai –ryhmää kutsutaan haplo-
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tyypiksi. Kytkentäepätasapainoa mitataan haplotyyppien poikkeamana kytkentätasapai-
nosta. (Frankham ym. 2002). Kytkentäepätasapainoa voi aiheuttaa muun muassa satun-
naisajautuminen, geneettiset pullonkaulat ja valinta. Koska nämä samat tekijät vaikutta-
vat myös sukusiitosasteen nousuun, voidaan olettaa, että kytkentäepätasapainon esiin-
tyminen viittaa sukusiitoksen esiintymiseen. 
 
2.4 Populaatioiden geneettinen erilaistuminen 
 
FST-arvo (Wright 1965) mittaa osapopulaatioiden välistä erilaisuutta. Se kertoo, monta-
ko prosenttia kokonaismuuntelusta esiintyy osapopulaatioiden välillä verrattuna osapo-
pulaatioiden sisäiseen geneettiseen muunteluun. Se siis kertoo, kuinka lähellä osapopu-
laatiot ovat toisiaan geneettisesti. FST-arvot vaihtelevat nollasta yhteen. Jos populaatioi-
den väliset erot perustuvat vain yksilöiden välisiin eroihin, on FST-arvo nolla. Kun ge-
neettinen muuntelu perustuu vain populaatioiden välisiin eroihin, on FST-arvo yksi. 
 
3 TUTKIMUKSEN TAVOITTEET 
 
Tämän tutkimuksen tavoitteena oli selvittää koirarotujen sisäistä ja välistä perinnöllistä 
muuntelua ja populaatioiden rakenteita. Tutkimuksessa arvioitiin kymmenen koirarodun 
alleelirikkaus, havaittu ja odotettu heterotsygotia-aste, Hardy-Weinbergin tasapainotila, 
FIS-arvo, tehollinen populaatiokoko, lokusten välinen parittainen kytkentäepätasapaino, 












4 AINEISTO JA MENETELMÄT 
 
4.1 Genotyyppiaineiston kuvaus 
 
Tutkimuksessa käytettiin Finnzymes Oy:ltä saatua koirien mikrosatelliittimerkkeihin 
perustuvaa genotyyppiaineistoa. Finnzymes Oy on yritys, joka tarjoaa polveutumis- ja 
tautimäärityksiä koirille, naudoille sekä sioille ja villisioille. Yritykselle on kertynyt 
genotyyppiaineistoja koirien DNA-tunniste- ja DNA-polveutumismääritystutkimuksista, 
joita yritys myy koiranomistajille. Aineistoa on vuoden 2002 heinäkuusta lähtien touko-
kuun puoleenväliin 2010.  Finnzymes Oy on genotyypittänyt koirien näytteitä kehittä-
millään genotyypityskiteillä. Yhteen genotyypityskittiin on valittu useita mikrosatelliit-
timerkkejä, jotka voidaan analysoida yhdessä elektroforeesiajossa.  
 
Yhteensä käytössä on ollut viisi eri kittiä seuraavasti: Panel 1 ja Panel 2 kesäkuusta 
2003 lähtien, Panel 2.0 9.2. – 24.5.2007, Panel 1.1 ja Panel 2.1 24.5.2007 lähtien. Pa-
neeleissa 2.0 ja 2.1 on täysin samat merkit. Eniten on käytetty Canine Genotypes™ Pa-
nel 1.1 – kittiä (Finnzymes Diagnostics 2007). Koirien genotyypitykset on tehty kapil-
laarielektroforeesiin perustuvilla DNA-analysaattoreilla. Aineisto saatiin Finnzymes 
Oy:ltä DNA-analysaattorien tulostiedostoina (ns. elektroferogrammeina). Yhteensä tie-
dostoja saatiin 1,86 gigatavua. Tulostiedostoja oli yhteensä 14 347 kappaletta. 
 
4.2 Genotyyppi- ja sukulaisuusaineiston esikäsittely ja rajaus 
 
Ensin aineistosta laskettiin koirien lukumäärä roduittain ja tarkistettiin, onko aineistossa 
mukana koiran rekisteri- tai tunnistemerkintänumero, joiden perusteella polveutumistie-
dot ovat saatavissa Suomen Kennelliitosta. Aineistossa oli yhteensä noin 7 000 koiraa, 
jotka jakautuivat noin kahteensataan eri rotuun. Lisäksi joukossa oli muutama sekaro-
tuinen koira sekä noin 150 koiraa, joiden rotutiedot puuttuivat. Aineistossa oli myös 
jonkin verran koiria, joiden rotu oli ilmoitettu mutta niiden rekisteri- ja / tai tunnistenu-
mero puuttui, joten ne jouduttiin jättämään tarkastelun ulkopuolelle, koska niiden pol-
veutumista ei voitu saada selville. Tunnistemerkintänumeroita oli useammalla koiralla 
kuin rekisterinumeroita. Saattaa olla, että polveutumismääritystä tehtäessä pentueella ei 
vielä ole rekisterinumeroita tai kyseessä on ulkomainen tai tuontikoira, jolla ei ole suo-
malaista rekisterinumeroa. Koirat olivat pääasiassa suomalaisia koiria, mutta joukossa 
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oli myös tuonti- ja ulkomaisia koiria. Roduista valittiin tarkempaan tarkasteluun ne, 
joiden edustajia oli aineistossa yli sata yksilöä. 
 
Joidenkin rotujen kohdalla haettiin lisätietoa väristä Suomen Kennelliiton KoiraNet 
Jalostustietojärjestelmästä (Suomen Kennelliitto – Finska Kennelklubben ry 2010b), 
koska näissä roduissa erivärisiä koiria jalostetaan joko täysin tai jossain määrin erillisinä 
populaatioinaan. Tämän johdosta muutaman rodun populaatiot pirstoutuivat alle sadan 
yksilön ryhmiksi. Tällaisia monimutkaisia tapauksia olivat esimerkiksi cockerspanielit, 
jotka jaetaan kahteen ryhmään värin mukaan (yksiväriset ja kirjavat) sekä käyttötavan 
mukaan (näyttely- ja käyttölinja). Kääpiövillakoira taas jaetaan kahteen väriryhmään 
(aprikoosi, harmaa ja punainen sekä musta, ruskea ja valkoinen), joita nykyään saa ris-
teyttää keskenään mutta joidenkin värien risteyttämistä ei suositella (Johanna Markola, 
Suomen Villakoirakerho ry, sähköposti kirjoittajalle 25.5.2010). Joitain samaan ryh-
määnkään kuuluvia värejä ei risteytetä keskenään (esimerkiksi ruskea ja valkoinen). 
Oikeastaan kääpiövillakoiraa voidaan pitää villakoiran alarotuna, koska virallisesti 
kaikki neljä kokoluokkaa (iso, keskikokoinen, kääpiö ja toy) kuuluvat samaan rotuun 
(Fédération Cynologique Internationale 2010). Lopulta kääpiövillakoira päätettiin jättää 
tutkimuksen ulkopuolelle. Tanskandogit puolestaan jaetaan kolmeen eri väriryhmään 
(musta ja harlekiini, sininen sekä keltainen ja tiikerijuovainen), jotka ovat melko erilli-
siä populaatioita, vaikkakin viime vuosina on risteytetty koiria eri väriryhmistä (Suo-
men Tanskandoggi ry 2010). 
 
Roduittain pyrittiin valitsemaan vähintään 30 koiran otos, joilla ei ole yhteisiä vanhem-
pia tai isovanhempia. Näin meneteltiin, että saataisiin edustava otos roduista. Koska 
otoskoko oli tässä tutkimuksessa vain kymmeniä koiria, saman perheen jäsenet tekisivät 
otoksesta harhaisen. Suomen Kennelliittoon lähetettiin pyyntö saada sukulaisuustietoja 
3 297:stä 18:aa eri rotua edustavasta koirasta. Varhaisin vuosi, jona koirat oli rekisteröi-
ty, vaihteli roduittain. Varhaisimmat näytteet olivat vuonna 1987 rekisteröidyiltä suo-
menlapinkoirilta. Kaikilta roduilta pyydettiin sukulaisuustiedot pyyntöajankohtaan asti 
(14.6.2010). Koirien sukulaisuustiedot ovat kyllä julkisesti saatavilla KoiraNet Jalostus-
tietojärjestelmästä (Suomen Kennelliitto – Finska Kennelklubben ry 2010b) mutta jo-
kaisen koiran sukulaisuustietojen etsiminen sieltä yksitellen olisi ollut kovin työlästä. 
Rodut, joista oli testattu yli sata yksilöä, olivat pääsääntöisesti rotuja, joiden kokonais-
määrä on muutenkin suuri Suomessa. 
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Kennelliitosta saadussa aineistossa oli mukana kaikki kyseisinä vuosina rekisteröidyt 
kunkin rodun koirat. Aineisto yhdistettiin Finnzymes Oy:stä saatuihin näytetietoihin 
Microsoft Excel -taulukkolaskentaohjelmalla koiran rekisterinumeron perusteella ja 
ylimääräisten koirien tiedot karsittiin. Suomen Kennelliitosta saaduissa sukulaisuustie-
doissa oli tiedot vain koiran isästä ja emästä. Isovanhempien tietojen yhdistäminen koi-
ran tietoihin vaati niiden hakemista koiran isän ja emän perusteella Suomen Kennellii-
tosta saadusta datasta. Tämä onnistui Excel-ohjelmaan tehdyn kaavan avulla. Tässä vai-
heessa koirat olivat näytenumeron mukaisessa järjestyksessä. Sellaisten koirien määrä, 
joilta oli sekä tarvittavat näyte-, tunniste- että sukulaisuustiedot oli lopulta 3 105 kappa-
letta. Kolmessa rodussa (cockerspanieli, estrelanvuoristokoira ja schipperke) koirien 
lopullinen määrä jäi hieman alle sadan, mutta rodut päätettiin silti pitää tutkimuksessa 
mukana. 
 
Koirat, joilla ei ollut yhteisiä vanhempia tai isovanhempia valittiin lajittelemalla koirat 
ensin isänisän mukaan. Niistä, joilla oli sama isänisä, valittiin se koira, joka sattui ole-
maan taulukossa ensimmäisenä eli käytettiin systemaattista otantaa. Samalla tavalla 
meneteltiin myös emänisän, isänemän ja emänemän kohdalla. Samasta pentueesta tuli 
siis valituksi koira, joka oli testattu ensimmäisenä ja oli luultavasti rekisteröitykin en-
simmäisenä. Koiria, joilla ei ole yhteisiä vanhempia tai isovanhempia oli yhteensä 945 
kappaletta. Jacrussellinterriereissä ja suomenlapinkoirassa oli mukana koiria, joilla ei 
ollut polveutumistietoja ja / tai ne olivat rotuunotettuja, jolloin polveutumistiedot myös 
yleensä puuttuivat tai olivat puutteelliset. Muissakin roduissa oli muutama koira, joilla 
ei ollut täydellisiä kolmen sukupolven polveutumistietoja. Sukulaisuuksien perusteella 
valituista 945 koirasta karsiutui vielä 47 koiraa, koska niiden genotyypistystiedostoja ei 
jostain syystä löytynyt Finnzymes Oy:ltä saadusta datasta, vaikka koirien tiedot alkupe-
räisessä rotu- ja tunnistetiedot sisältävässä tiedostossa olivatkin. 
 
4.3 Valitut koirat 
 
Tutkimukseen otettiin lopulta mukaan vain yhdellä mikrosatelliittimerkkijoukolla (Ca-
nine Genotypes™ Panel1.1:llä) genotyypitettyjä näytteitä. Täten lopullisessa aineistossa 
oli mukana 395 koiraa kymmenestä keskenään varsin erilaisesta rodusta. Koirat edusti-
vat neljää eri FCI:n (Fédération Cynologique Internationale) roturyhmää (taulukko 1): 
ryhmä 1: lammas- ja karjakoirat (pitkäkarvainen collie, saksanpaimenkoira ja schipper-
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ke), ryhmä 3: terrierit (jackrussellinterrieri), ryhmä 5: pystykorvat ja alkukantaiset koirat 
(siperianhusky ja suomenlapinkoira) sekä ryhmä 9: seurakoirat ja kääpiökoirat (cavalier 
kingcharlesinspanieli, chihuahua, coton de tulear ja tiibetinspanieli). Myös rotujen alku-
peräinen käyttötarkoitus vaihteli. Seurakoiriksi voidaan luokitella kaikki neljä ryhmään 
9 kuuluvaa rotua. Näistä tiibetinspanieli on toiminut myös vahtikoirana tiibetiläisissä 
luostareissa (Tiibetinspanielit ry 2010). Paimenkoiria ovat pitkäkarvainen collie sekä 
saksanpaimenkoira: Samaan ryhmään 1 kuuluvaa schipperkeä on käytetty vahtikoirana 
mutta nykyään rotu on puhtaasti seurakoira (Suomen Schipperkekerho ry 2010). Jack-
russellinterrieriä on käytetty kettujen ja muun riistan metsästyksessä (Suomen Jackrus-
sellinterrierit ry 2010a). Siperianhusky puolestaan on rekikoira (Suomalainen Siperian-
husky seura - Finska Siberian Husky -sällskapet ry 2010) ja suomenlapinkoiraa käyte-
tään yhä porojen vahtina ja paimenena mutta aiemmin sitä on käytetty myös metsästyk-
seen (Lappalaiskoirat ry 2010). 
 
Tutkimukseen valittujen koirien määrä rotua kohti vaihteli 31:stä 53:een (taulukko 1). 
Uroksia oli yhteensä 241 kappaletta ja narttuja 154 kappaletta, eli urosten osuus oli noin 
61 % ja narttujen osuus noin 39 % koko aineistosta. Uroksia oli narttuja enemmän 
muissa roduissa paitsi coton de tulearissa ja saksanpaimenkoirassa. Tutkimukseen valit-
tujen koirien osuus Suomessa yhteensä rekisteröidyistä ko. rodun koirista vaihteli 0,05 
%:sta (saksanpaimenkoira) 1,18 %:iin (schipperke). Tuonti- ja ulkomaisten koirien mää-
rä vaihteli roduittain ollen alhaisin suomenlapinkoirissa (2 koiraa) ja korkein jackrussel-
linterriereissä (16 koiraa). Lisäksi jackrussellinterriereissä oli mukana 13 ja suomenla-
pinkoirissa 1 rotuunotettu koira. Nämä laskettiin mukaan rodun kotimaiseen populaati-
oon. Tuonti- ja ulkomaisten koirien osuus valituista koirista oli pääsääntöisesti 20 – 40 
prosenttia, paitsi suomenlapinkoiralla, jolla se oli vain viisi prosenttia. Suomenlapin-
koirien alhainen tuontimäärä johtuu rodun kotimaisuudesta, suurin suomenlapinkoira-
populaatio on Suomessa. Tuontikoirien osuus kaikista Suomessa vuonna 2009 rekiste-
röidyistä koirista näissä kymmenessä rodussa vaihteli 0,5 prosentista (suomenlapin-
koira) 8 prosenttiin (schipperke). Suurimmassa osassa rotuja ulkomaista alkuperää ole-
vien koirien osuus oli siis tässä tutkimuksessa suurempi kuin kunkin rodun suomalaises-






4.4 Aineiston genotyypitys 
 
Aineiston genotyypitykseen käytettiin GeneMapper -ohjelman versiota 4.0 (Applied 
Biosystems, USA). Panel 1.1:ssä on 18 mikrosatelliittimerkkiä: AHT121, AHT137, 
AHTh171, AHTh260, AHTk211, AHTk253, CXX279, FH2054, FH2848, INRA21, 
INU005, INU030, INU055, REN162C04, REN169D01, REN169O18, REN247M23 ja 
REN54P11. Mukana on myös Amelogenin-merkki, joka ei ole mikrosatelliittimerkki 
vaan Y-kromosomissa oleva merkki, joka on mukana paneelissa sukupuolen määrittä-
mistä varten. Taulukossa 2 ovat kaikkien käytettyjen mikrosatelliittimerkkien alukkei-
den sekvenssit, alukkeiden kiinnittymislämpötilat PCR:ssä sekä kromosomit, joissa 
mikrosatelliittimerkit sijaitsevat koiran genomissa.   
 
Aineistosta luotiin projekteja näytteen saapumispäivän mukaan kuukausittain. Jos kuu-
kausittainen näytemäärä jäi pieneksi, yhdistettiin kaksi peräkkäistä kuukautta. Projektit 
analysoitiin GeneMapper -ohjelmalla ja elektroferogrammit käytiin läpi väärien ja puut-
tuvien tietojen korjaamiseksi. 
 
Taulukko 1. Tutkimukseen valittujen koirien rodut, roturyhmät, lukumäärä, urosten ja 
narttujen lukumäärä, urosten osuus sekä tuonti- ja ulkomaisten koirien määrä roduittain. 
Rotu Lyh. FCI Lkm U N U% T 
Cavalier kingcharlesinspanieli CAV 9 41 27 14 66% 13 
Chihuahua CHI 9 35 26 9 74% 10 
Collie, pitkäkarvainen COL 1 35 26 9 74% 8 
Coton de tulear COT 9 49 22 27 45% 14 
Jackrussellinterrieri JAC 3 53 32 21 60% 16 + 13 rotuunottoa 
Saksanpaimenkoira SAK 1 43 20 23 47% 11 
Schipperke SCH 1 31 16 15 52% 13 
Siperianhusky SIP 5 37 24 13 65% 9 
Suomenlapinkoira SUO 5 37 26 11 70% 2 + 1 rotuunotto 
Tiibetinspanieli TSP 9 34 22 12 65% 7 
Yhteensä   395 241 154 61% 103 + 14 rotuunottoa 
Lyh. = lyhenne, FCI = FCI:n roturyhmä, Lkm = koirien määrä, U = urosten määrä, N = 












4.5. Käytetyt tilastolliset ohjelmistot ja analyysit 
 
Genotyypityksen jälkeen genotyypit koottiin roduittain Excel -tiedostoon. Genotyyppi-
aineisto käsiteltiin The Excel Microsatellite Toolkit -ohjelmalla (versio 3.1.1, Park 
2001), jolla aineisto muunnettiin Arlequin- (versio 3.5.1.2 Excoffier ja Lischer 2010), 
FSTAT- (versio 2.9.3.2, Goudet 1995) ja Structure- (versio 2.3.3, Pritchard ym. 2000) 
ohjelmille  sopiviin muotoihin. 
 
Koska tässä aineistossa eri rotujen havaintomäärät olivat erisuuruisia, käytettiin alleeli-
en monimuotoisuutta kuvaamaan alleelirikkautta sen sijaan että olisi vain laskettu ha-
vaittujen alleelien määrä lokusta kohti. Alleelirikkaus kertoo eri alleelien odotetun mää-
rän kun otoksessa on tietty määrä yksilöitä. Koska alleelirikkaus on otoskoon suhteen 
korjattu tunnusluku, voidaan eri rotuja verrata suoraan keskenään. Otoskoko määräytyy 

































Taulukko 2. Mikrosatelliittimerkit. 
















































































































56 °C* 15 Breen ym. 
2001 
Mikrosat. = mikrosatelliittimerkki, Cº = kiinnittymislämpötila, Krom. = kromosomi,     
* kiinnittymislämpötilan lähde Steckler 2010. 
 
 
Alleelirikkaus (RS) laskettiin FSTAT-ohjelman (versio 2.9.3.2, Goudet 1995) avulla. 
FSTAT käyttää El Mousadik’n ja Petit’n (1996) antamaa kaavaa alleelirikkaudelle pe-
rustuen Hurlbertin (1971) kaavaan eläinlajien odotetulle määrälle. Periaate on estimoida 
alleelien odotettua määrää ”alaotoksessa”, joka on kooltaan 2n: 
 




missä n = pienimmän otoksessa mukana olevan populaation yksilömäärä (tässä tutki-
muksessa 31)  ja Ni = alleelin i määrä 2N:ssä. 
 
Heterotsygotia-astetta käytetään yleisesti kuvaamaan yksittäisen lokuksen monimuotoi-
suutta. Heterotsygotia-asteet laskettiin Arlequin-ohjelman versiolla 3.5.1.2 (Excoffier ja 
Lischer 2010). Heterotsygoottien havaittu (HH) osuus yhdessä lokuksessa lasketaan ja-
kamalla lokuksen suhteen heterotsygoottien yksilöiden määrä (h) kaikkien otoksessa 
olevien yksilöiden määrällä (n): 
 
HH = h / n. 
 
Odotettu heterotsygotia lasketaan seuraavasti: 
 
HO = 1 -  pi2, 
 
missä pi on i:nnen alleelin frekvenssi lokuksessa (Nei 1978). Arlequin-ohjelma käyttää 
seuraavaa kaavaa (Nei 1987): 
 
 = (n / n – 1) (1 - i2), 
 
missä n on yksilöiden määrä, k on haplotyyppien määrä ja pi on i:nnen alleelin frek-
venssi lokuksessa. 
 
Hardy-Weinbergin tasapaino testattiin odotettujen ja havaittujen heterotsygotia-asteiden 
avulla. Poikkeamien havaitsemiseksi Hardy-Weinbergin tasapainotilasta Arlequin-
ohjelma käyttää Guon ja Thompsonin (1992) menetelmää, joka käyttää Fisherin testille 
analogista testiä 2 x 2 –satunnaistaulukoille mutta laajennettuna kolmionmuotoiseksi 
satunnaisen kokoiseksi satunnaistaulukoksi. Riskitaso korjattiin vastaamaan 0,05 pro-
sentin riskitasoa käyttämällä Sidakin korjausta (Sidak 1967): 
 
p’  1 – (1 – p)1/N, 
 
missä p’ on tutkimuskohtainen riskitaso, p testikohtainen riskitaso ja N testien lukumää-
rä. Testien lukumäärä on mikrosatelliittilokusten lukumäärä (tässä tutkimuksessa 18). 
28 
 
Kaikille lokuksille erikseen sekä yli kaikkien lokusten laskettiin Wrightin (1965) mää-
rittelemä fiksoitumisindeksi FIS (f) eli FIS-arvo FSTAT-ohjelman (versio 2.9.3.2, Goudet 
1995) avulla Weirin ja Cockerhamin (1984) kuvaaman menetelmän mukaan. FIS-arvo 
(f) mittaa osapopulaatioiden (rotujen) heterotsygotiavajauksia: 
 
FIS = (HO – HH) / HO, 
 
missä  HO kuvaa Hardy-Weinbergin tasapainon mukaisia odotettuja heterotsygotia-
asteita osapopulaatioiden sisällä ja HH koko populaation havaittua heterotsygotia-
astetta.  Jos  FIS-arvo on negatiivinen, on populaatiossa odotettua enemmän heterotsy-
goottisia yksilöitä. FIS-arvon ollessa positiivinen, esiintyy populaatiossa odotettua 
enemmän homotsygootteja yksilöitä. Tällöin voidaan olettaa, että populaatiossa on su-
kusiitosta, koska homotsygotia lisääntyy sukusiitoksen lisääntyessä. 
 
Koirarotujen tehollinen populaatiokoko laskettiin Excel-taulukkolaskentaohjelmalla 
Arlequin-ohjelman versiolla 3.5.1.2 (Excoffier ja Lischer 2010) laskettujen odotettujen 
heterotsygotia-asteiden ja kirjallisuudesta saadun mikrosatelliittien mutaatiovauhdin 
perusteella. Laskemisessa käytettiin Nein (1987) kuvaamaa kaavaa: 
 
HO = 4Nv / (1 + 4Nv), 
 
missä  HO on odotettu heterotsygotia-aste, N on tehollinen populaatiokoko ja v on mu-
taatiovauhti (tässä tapauksessa mikrosatelliittien mutaatiovauhti). Kaavasta ratkaistiin 
N, jolloin se saatiin muotoon: 
 
N = -HO / (HO4v – 4v). 
 
Koirien mikrosatelliittien mutaatiovauhdin on havaittu olevan 1,1 x 10-2 –  3,9  x  10-3 
(Francisco ym. 1996, Irion ym. 2003, Parra ym. 2009). Tehollisen populaatiokoon las-
kemisessa käytettiin pienimmän ja suurimman arvon keskiarvoa, joka on 0,00745. 
 
Lokusten välinen parittainen kytkentäepätasapaino laskettiin kaikille roduille Arlequin-
ohjelman versiolla 3.5.1.2 (Excoffier ja Lischer 2010). Ohjelma käyttää Slatkinin ja 
Excoffierin (1996) kuvaamaa tapaa testata parittaista kytkentäepätasapainoa. Testaus 
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perustuu Hillin (1974) kehittämään testiin testata merkitsevää assosiaatiota alleelien 
välillä, kun vain genotyyppifrekvenssit ovat käytettävissä. Testauksessa käytetään EM- 
(Expectation-Maximization) algoritmia, jolla haplotyyppifrekvenssit saadaan selville 
alleelifrekvenssien perusteella. Sen jälkeen käytetään todennäköisyyssuhde –testiä mää-
rittämään poikkeaako haplotyyppien jakautuminen merkitsevästi satunnaisesta jakautu-
misesta. Tämä vastaa tilastollisesti merkitsevän kytkentäepätasapainon testausta lokus-
ten välillä. EM-algoritmi olettaa, että genotyyppifrekvenssit ovat kaikissa lokuksissa 
Hardy-Weinbergin tasapainossa. 
 
FST-arvo mittaa osapopulaatioiden (tässä tutkimuksessa rotujen) välistä erilaisuutta. FST-
arvo vaihtelee nollan ja yhden välillä. Jos populaatioiden väliset erot perustuvat vain 
yksilöiden välisiin eroihin, on FST-arvo nolla. Kun geneettinen muuntelu perustuu vain 
populaatioiden välisiin eroihin, on FST-arvo yksi. FST-arvo lasketaan seuraavalla kaaval-
la: 
 
FST = (HOk – HOka) / HOk, 
 
missä  HOk kuvaa Hardy-Weinbergin tasapainon mukaisia odotettuja heterotsygotia-
asteita koko populaatiossa ja HOka osapopulaatioden sisäisten Hardy-Weinbergin tasa-
painon mukaisten odotettujen heterotsygotia-asteiden keskiarvoa. 
 
Yksilöiden assosioitumista rotuihin tutkittiin Structure-ohjelmalla (versio 2.3.3, Prit-
chard ym. 2000). Structure-ohjelmalla voidaan päätellä populaation rakennetta ja mää-
rittää, mihin populaatioihin yksilöt kuuluvat. Ohjelmaa käytettiin määrittämään, kuinka 
suurella todennäköisyydellä kukin yksilö kuuluu rotuun, johon sen oletetaan kuuluvan. 
Simuloinnissa käytettiin no admixture –mallia, jossa oletetaan, että yksilöt ovat diskree-








5 TULOKSET JA TULOSTEN TARKASTELU 
 
 




Alleelirikkautta tarkasteltiin sekä roduittain että lokuksittain. Alleelirikkaudet ovat 
schipperken kohdalla kokonaislukuja, koska tässä rodussa oli pienin yksilömäärä (31) ja 
FSTAT-ohjelma vertaa muita populaatioita populaatiokooltaan pienimpään populaati-
oon.  Alleelirikkaus (taulukko 3) oli kaikkein suurinta (9,9) chihuahualla lokuksessa 
FH2054 ja kaikkein pienintä (2,0) cavalier kingcharlesinspanielin lokuksissa FH2848, 
INU030, INU055 ja REN247M23 sekä pitkäkarvaisen collien lokuksissa INU005, 
REN169D01 ja REN54P11. Vertailtaessa eri rotuja keskenään, jackrussellinterrierin 
alleelirikkaus oli suurinta kuudessa yksittäisessä mikrosatelliittilokuksessa ja chihuahu-
an viidessä mikrosatelliittilokuksessa. Cavalier kingcharlesinspanielin alleelirikkaus oli 
suurinta yhdeksässä mikrosatelliittilokuksessa ja pitkäkarvaisen collien seitsemässä 
mikrosatelliittilokuksessa. Alleelirikkauksien keskiarvot laskettiin roduittain ja lokuksit-
tain. Keskiarvojen perusteella jackrussellinterrierin alleelirikkaus oli suurinta (7,0 allee-
lia / lokus) ja cavalier kingcharlesinspanielin pienintä (3,4 alleelia / lokus). Monimuo-
toisin mikrosatelliittilokus keskiarvojen perusteella oli AHT121 (6,8 alleelia) ja vähiten 
monimuotoinen INU030 (4,4 alleelia). 
 
Leroy ym. (2009a) tutkivat 61 koirarotua 21 mikrosatelliittimerkillä. Tutkimuksessa 
käytettiin ISAG:n paneelia vuodelta 2005 (ISAG 2005), jossa oli mukana kaikki tässä 
tutkimuksessa käytetyn paneelin mikrosatelliittimerkit sekä lisäksi kolme muuta mik-
rosatelliittimerkkiä, joten tulokset ovat vertailukelpoisia tämän tutkimuksen tulosten 
kanssa. Alleelirikkaus vaihteli 2,3:sta (bullterrieri) 6,9:ään (cursinu, harvinainen korsi-
kalainen rotu). Yhteisiä rotuja Leroyn ym. (2009a) tutkimuksessa ja tässä tutkimuksessa 
oli viisi (suluissa alleelirikkaus Leroyn ym. (2009a) ja tässä tutkimuksessa): cavalier 
kingcharlesinspanieli (3,1 ja 3,4), coton de tulear (6,0 ja 6,3), saksanpaimenkoira (4,8 ja 
4,6), jackrussellinterrieri (Leroyn ym. (2009a) tutkimuksessa samassa populaatiossa 
mukana myös parssonrussellinterrieri) (6,3 ja 7,0) sekä siperianhusky (4,4 ja 5,5). Nämä 
luvut ovat samansuuntaisia toistensa kanssa, varsinkin cavalier kingcharlesinspanielilla, 
coton de tulearilla ja saksanpaimenkoiralla. 
31 
 
Björnerfeldt ym. (2008) havaitsivat alleelirikkauksia väliltä 1,9 – 4,4 tutkiessaan yhdek-
sää eri koirarotua 28 mikrosatelliittimerkillä, joista yksikään ei ollut sama kuin tässä 
tutkimuksessa käytetty mikrosatelliittimerkki. Nämä luvut olivat pienempiä kuin tässä 
tutkimuksessa saadut (3,4 – 7,0). Björnerfeldtin ym. (2008) tutkimuksessa ja tässä tut-
kimuksessa oli molemmissa mukana saksanpaimenkoira ja siperianhusky, joille Björ-
nerfeldt ym. saivat alleelirikkauksiksi 2,6 ja 4,1. Vastaavat luvut tässä tutkimuksessa 
ovat 4,6 ja 5,5, jotka ovat selvästi suurempia arvoja. Coutts ja Harley (2009) puolestaan 
saivat saksalaisperäisen ja eteläafrikkalaisen saksanpaimenkoirapopulaation alleelirik-
kauksiksi 5,5 ja 5,4. Heidän tutkimuksessaan käytettiin viittätoista mikrosatelliittimerk-
kiä, joista viisi (CXX279, INRA21, AHTk253, AHT121 ja AHTh171) oli samoja tässä 
tutkimuksessa käytettyjen mikrosatelliittimerkkien kanssa.  Arvot ovat noin yhtä alleelia 
suurempia arvoja kuin tässä tutkimuksessa havaitut. Randall ym. (2010) tutkivat harvi-
naisen etiopiansuden alapopulaatioita ja saivat alleelirikkauksia 4,2:sta 4,4:ään. Lipinski 
ym. (2008) saivat rotukissojen alleelirikkauksiksi arvoja 2,0:sta – 3,5:een, mitkä ovat 


























Taulukko 3. Alleelirikkaus roduittain ja lokuksittain. 
 CAV CHI COL COT JAC SAK SCH SIP SUO TSP Ka 
AHT121 4,7 8,7 4,8 7,8 8,8 4,0 7,0 7,7 8,7 5,9 6,8 
AHT137 3,8 8,9 3,0 7,5 9,7 5,2 7,0 5,0 7,0 6,9 6,4 
AHTh171 3,8 7,9 4,9 7,4 7,8 4,7 7,0 6,8 7,9 3,9 6,2 
AHTh260 4,8 6,9 3,9 5,9 7,8 5,9 7,0 8,0 8,5 3,9 6,2 
AHTk211 3,0 4,0 4,8 5,7 4,8 4,0 6,0 5,8 4,8 3,9 4,7 
AHTk253 3,0 5,0 2,9 5,9 5,7 5,8 5,0 4,8 5,0 3,0 4,6 
CXX279 3,0 6,0 5,0 6,0 6,8 3,0 6,0 4,8 6,0 5,0 5,2 
FH2054 2,8 9,9 4,9 7,6 8,8 5,4 8,0 8,0 6,8 8,7 7,1 
FH2848 2,0 6,9 5,8 5,5 8,3 4,4 5,0 4,8 7,0 5,9 5,6 
INRA21 4,7 5,0 4,0 5,9 6,1 4,0 5,0 3,0 4,0 5,0 4,7 
INU005 3,0 6,0 2,0 5,9 6,8 3,0 5,0 5,0 6,0 5,0 4,8 
INU030 2,0 5,0 2,9 6,1 5,7 3,6 5,0 5,0 4,8 4,0 4,4 
INU055 2,0 7,9 6,9 7,4 5,7 5,0 5,0 4,0 5,0 4,9 5,4 
REN162C04 4,0 5,0 5,0 5,9 7,1 4,7 6,0 5,0 6,0 4,0 5,3 
REN169D01 5,0 6,9 2,0 6,5 7,5 4,6 4,0 5,0 6,0 5,0 5,2 
REN169O18 3,8 6,9 2,9 6,5 6,4 6,4 6,0 5,8 5,0 5,0 5,5 
REN247M23 2,0 5,9 3,0 4,9 6,8 4,0 5,0 3,8 6,0 3,0 4,4 
REN54P11 4,0 7,7 2,0 5,9 5,8 4,9 5,0 6,8 3,8 4,0 5,0 
Keskiarvo 3,4 6,7 3,9 6,3 7,0 4,6 5,8 5,5 6,0 4,8  
CAV = cavalier kingcharlesinspanieli, CHI = chihuahua, COL = pitkäkarvainen collie, 
COT = coton de tulear, JAC = jackrussellinterrieri, SAK = saksanpaimenkoira, SCH 




5.1.2. Heterotsygotia-asteet ja Hardy-Weinbergin tasapaino 
 
Havaitut heterotsygotia-asteet olivat koko aineistossa kaikissa lokuksissa pienempiä 
kuin odotetut heterotsygotia-asteet ja erot olivat tilastollisesti merkitseviä (taulukko 4). 
Kaikki lokukset poikkesivat siis Hardy-Weinbergin tasapainotilasta. Tämä on odotettu 
tulos, koska aineisto jakautuu osapopulaatioihin (rotuihin). Tällöin havaitun heterotsy-
gotian pitääkin olla pienempää kuin odotetun heterotsygotian. 
Hardy-Weinbergin tasapainon testauksen tuloksia tulkittaessa käytettiin p-arvoa 
0,00285, joka vastaa 0,05 prosentin riskitasoa, kun otetaan huomioon moninkertainen 
testaaminen (p’  1 – (1 – p)1/N). 
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Rotukohtaisesti tarkasteltuna havaitut heterotsygotia-asteet poikkesivat merkitsevästi 
(taulukko 5) odotetuista heterotsygotia-asteista eli eivät olleet Hardy-Weinbergin tasa-
painossa seitsemässä eri mikrosatelliittilokuksessa kuudella eri rodulla (taulukko 6).  
Tässä tutkimuksessa oli mukana 10 rotua ja 18 lokusta eli yhteensä 180 tapausta. Poik-
keamia Hardy-Weinbergin tasapainotilasta oli 10 tapauksessa eli vain noin 6 %:ssa ta-
pauksia. Havaittu heterotsygotia-aste oli odotettua heterotsygotia-astetta korkeampi vain 
yhdessä tapauksessa: chihuahuan mikrosatelliittilokuksessa FH2054. Havaittu hetero-
tsygotia-aste oli odotettua heterotsygotia-astetta alhaisempi chihuahuan lokuksessa 
AHT137, pitkäkarvaisen collien lokuksessa INU055, jackrussellinterrierin lokuksessa 
INU055, schipperken lokuksissa AHTk211, FH2054, INU005 ja INU030, siperianhus-
kyn lokuksessa FH2848 sekä tiibetinspanielin lokuksessa FH2848. Eniten poikkeamia 
Hardy-Weinbergin tasapainosta oli siis schipperken mikrosatelliittilokuksissa. Coton de 
tulearin, saksanpaimenkoiran ja suomenlapinkoiran kaikki mikrosatelliittilokukset olivat 























Taulukko 4. Havaitut ja odotetut heterotsygotia-asteet koko aineistossa. 
Mikrosatelliittimerkki  N HH HO P-arvo Keskivirhe 
AHT121 395 0,66 0,86 0,00 0,00 
AHT137 395 0,70 0,87 0,00 0,00 
AHTh171 395 0,69 0,86 0,00 0,00 
AHTh260 395 0,65 0,81 0,00 0,00 
AHTk211 395 0,58 0,76 0,00 0,00 
AHTk253 395 0,63 0,72 0,00 0,00 
CXX279 394 0,68 0,80 0,00 0,00 
FH2054 394 0,65 0,85 0,00 0,00 
FH2848 394 0,57 0,77 0,00 0,00 
INRA21 395 0,60 0,78 0,00 0,00 
INU005 395 0,60 0,75 0,00 0,00 
INU030 395 0,56 0,74 0,00 0,00 
INU055 395 0,54 0,71 0,00 0,00 
REN162C04 395 0,65 0,77 0,00 0,00 
REN169D01 395 0,65 0,80 0,00 0,00 
REN169O18 395 0,67 0,81 0,00 0,00 
REN247M23 395 0,54 0,68 0,00 0,00 
REN54P11 395 0,61 0,81 0,00 0,00 
Keskiarvo  0,62    0,77   
Keskivirhe  0,05    0,10   



















Taulukko 5. Kymmenen koirarodun mikrosatelliittilokusten Hardy-Weinbergin tasapai-
notestin p-arvot. Tilastollisesti merkitsevät erot lihavoitu. 
Lokus CAV CHI COL COT JAC 
AHT121 0,17153 0,94022 0,92835 0,26735 0,43194 
AHT137 0,74179 0,00134 1,00000 0,60566 0,50018 
AHTh171 0,86062 0,14516 0,64482 0,14947 0,31374 
AHTh260 0,20162 0,05860 0,83163 0,20590 0,83863 
AHTk211 1,00000 0,70661 0,81507 0,26495 0,22954 
AHTk253 0,23282 0,15064 1,00000 0,01243 0,41212 
CXX279 0,33872 0,61921 0,38013 0,39896 0,99895 
FH2054 0,33910 0,00160 0,00351 0,44418 0,06562 
FH2848 0,53403 0,06664 0,29009 0,36473 0,41885 
INRA21 0,67396 0,69118 0,12898 0,93849 0,10384 
INU005 0,09811 0,38288 0,44994 0,05110 0,68689 
INU030 0,19123 0,92212 0,74881 0,12559 0,50160 
INU055 0,40167 0,01663 0,00092 0,24713 0,00073 
REN162C04 0,42906 0,37225 0,21977 0,23734 0,40919 
REN169D01 0,05233 0,43558 0,49713 0,15967 0,32459 
REN169O18 0,15285 0,97106 0,60681 0,17154 0,10795 
REN247M23 1,00000 0,17675 0,01402 0,02000 0,04485 























Taulukko 5 jatkuu. 
Lokus SAK SCH SIP SUO TSP 
AHT121 0,36466 0,37670 0,71597 0,55024 0,44588 
AHT137 0,37350 0,60136 0,02239 0,88056 0,33839 
AHTh171 0,28658 0,12000 0,36319 0,43282 0,66798 
AHTh260 0,54227 0,33310 0,01223 0,49381 0,69622 
AHTk211 0,39690 0,00210 0,45289 0,02108 0,10101 
AHTk253 0,05206 0,08534 0,36128 0,32879 0,04453 
CXX279 0,27640 0,47979 0,52288 0,44334 0,07559 
FH2054 0,35098 0,00029 0,07493 0,79756 0,14070 
FH2848 0,39683 0,01151 0,00002 0,28893 0,00000 
INRA21 0,86001 0,02840 0,71139 0,68373 0,16867 
INU005 0,21160 0,00259 0,20614 0,10432 0,96629 
INU030 0,25829 0,00115 0,01860 0,32749 0,51140 
INU055 0,01295 0,79082 0,54834 0,01308 0,88134 
REN162C04 0,40904 0,00360 0,24545 0,22737 0,94887 
REN169D01 0,65429 0,48899 0,46181 0,57283 0,23552 
REN169O18 0,10417 0,02692 0,65996 0,23994 0,48744 
REN247M23 0,05570 0,12222 0,65066 0,10532 0,07506 
REN54P11 0,12030 0,13157 0,10248 0,85800 0,09142 
CAV = cavalier kingcharlesinspanieli, CHI = chihuahua, COL = pitkäkarvainen collie, 
COT = coton de tulear, JAC = jackrussellinterrieri, SAK = saksanpaimenkoira, SCH = 




















Taulukko 6. Havaitut ja odotetut heterotsygotia-asteet roduittain ja lokuksittain. Tilas-
tollisesti merkitsevät erot lihavoitu. 
Lokus CAV   CHI   COL   COT   JAC   
 HH HO HH HO HH HO HH HO HH HO 
AHT121 0,22 0,27 0,86 0,81 0,51 0,48 0,71 0,72 0,79 0,79 
AHT137 0,73 0,68 0,69 0,81 0,46 0,45 0,76 0,76 0,87 0,84 
AHTh171 0,66 0,67 0,66 0,77 0,80 0,76 0,69 0,71 0,74 0,79 
AHTh260 0,59 0,65 0,57 0,64 0,74 0,67 0,51 0,50 0,79 0,84 
AHTk211 0,61 0,59 0,77 0,73 0,46 0,46 0,57 0,62 0,58 0,66 
AHTk253 0,51 0,58 0,71 0,66 0,49 0,48 0,84 0,79 0,74 0,66 
CXX279 0,44 0,50 0,80 0,71 0,69 0,54 0,73 0,77 0,85 0,80 
FH2054 0,37 0,45 0,83 0,80 0,26 0,37 0,81 0,79 0,64 0,82 
FH2848 0,44 0,49 0,63 0,79 0,69 0,73 0,54 0,63 0,75 0,81 
INRA21 0,46 0,54 0,60 0,65 0,66 0,71 0,59 0,56 0,66 0,72 
INU005 0,34 0,46 0,80 0,79 0,37 0,43 0,67 0,67 0,75 0,78 
INU030 0,37 0,46 0,74 0,64 0,37 0,41 0,59 0,61 0,60 0,63 
INU055 0,44 0,37 0,46 0,61 0,29 0,44 0,71 0,80 0,55 0,71 
REN162C04 0,32 0,34 0,77 0,78 0,63 0,68 0,71 0,78 0,75 0,70 
REN169D01 0,59 0,75 0,77 0,82 0,43 0,51 0,73 0,80 0,66 0,65 
REN169O18 0,71 0,62 0,89 0,82 0,26 0,27 0,71 0,79 0,58 0,70 
REN247M23 0,44 0,42 0,63 0,73 0,51 0,48 0,57 0,58 0,62 0,64 
REN54P11 0,61 0,74 0,69 0,68 0,29 0,36 0,71 0,80 0,66 0,58 
Keskiarvo 0,50 0,53 0,71 0,72 0,51 0,51 0,66 0,69 0,70 0,71 



















Taulukko 6 jatkuu. 
Lokus SAK   SCH   SIP   SUO  TSP   
 HH HO HH HO HH HO HH HO HH HO 
AHT121 0,51 0,54 0,65 0,66 0,73 0,77 0,86 0,84 0,79 0,76 
AHT137 0,65 0,66 0,74 0,70 0,49 0,71 0,78 0,85 0,79 0,81 
AHTh171 0,60 0,65 0,68 0,82 0,70 0,77 0,78 0,72 0,53 0,44 
AHTh260 0,72 0,78 0,68 0,79 0,73 0,86 0,76 0,80 0,41 0,49 
AHTk211 0,70 0,66 0,55 0,77 0,57 0,62 0,65 0,61 0,35 0,40 
AHTk253 0,47 0,51 0,65 0,71 0,59 0,64 0,86 0,77 0,35 0,46 
CXX279 0,51 0,65 0,77 0,75 0,70 0,74 0,68 0,73 0,65 0,78 
FH2054 0,70 0,69 0,55 0,77 0,76 0,84 0,81 0,79 0,74 0,72 
FH2848 0,47 0,55 0,55 0,64 0,30 0,45 0,97 0,84 0,32 0,75 
INRA21 0,58 0,57 0,52 0,72 0,68 0,58 0,62 0,66 0,59 0,64 
INU005 0,53 0,56 0,39 0,51 0,59 0,58 0,70 0,80 0,79 0,78 
INU030 0,65 0,54 0,32 0,54 0,51 0,60 0,62 0,58 0,74 0,68 
INU055 0,70 0,77 0,45 0,41 0,59 0,71 0,51 0,55 0,62 0,67 
REN162C04 0,67 0,72 0,48 0,68 0,59 0,66 0,84 0,79 0,68 0,67 
REN169D01 0,49 0,51 0,45 0,49 0,76 0,71 0,84 0,79 0,74 0,78 
REN169O18 0,70 0,81 0,81 0,70 0,65 0,74 0,81 0,74 0,59 0,61 
REN247M23 0,44 0,52 0,61 0,72 0,62 0,58 0,46 0,49 0,50 0,50 
REN54P11 0,51 0,60 0,84 0,72 0,76 0,80 0,62 0,58 0,38 0,42 
Keskiarvo 0,58 0,61 0,59 0,66 0,63 0,68 0,73 0,71 0,59 0,62 
Keskivirhe 0,10 0,11 0,14 0,13 0,11 0,12 0,13 0,12 0,16 0,14 
CAV = cavalier kingcharlesinspanieli, CHI = chihuahua, COL = pitkäkarvainen collie, 
COT = coton de tulear, JAC = jackrussellinterrieri, SAK = saksanpaimenkoira, SCH = 
schipperke, SIP = siperianhusky, SUO = suomenlapinkoira, TSP = tiibetinspanieli. 
 
 
Kang ym. (2009) tutkivat viittä koirarotua. Rotua kohti tutkittiin 9 – 11 mikrosatelliitti-
lokusta eli yhteensä mukana oli 50 eri tapausta. Näistä 18 tapausta eli noin 36 prosenttia 
erosi merkitsevästi Hardy-Weinbergin tasapainotilasta, mikä on huomattavasti enem-
män kuin tässä tutkimuksessa. Kaikki poikkeamat kertoivat odotettua pienemmästä he-
terotsygotia-asteesta, toisin kuin tässä tutkimuksessa, jossa poikkeamia oli pääsääntöi-
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sesti odotettua vähemmän heterotsygotian suuntaan mutta yhdessä tapauksessa myös 
odotettua suuremman heterotsygotian suuntaan. 
 
Cavalier kingcharlesinspanielin havaittu heterotsygotia-aste kaikkien lokusten yli tar-
kasteltuna oli alhaisin (0,50) ja pitkäkarvaisen collien toiseksi alhaisin (0,51). Suomen-
lapinkoiran havaittu heterotsygotia-aste oli puolestaan korkein (0,73) ja chihuahuan 
(0,71) ja jackrussellinterrierin (0,71) heterotsygotia-asteet olivat toiseksi korkeimmat. 
Havaittujen heterotsygotia-asteiden keskivirheet olivat kuitenkin melko suuria (0,09 – 
0,16). Tässä tutkimuksessa saadut suhteellisen korkeat heterotsygotia-asteet voivat selit-
tyä sillä, että mikrosatelliittimerkit on valittu juuri sillä perusteella, että ne ovat hyvin 
vaihtelevia eivätkä siten edusta koiran keskivertoja mikrosatelliittimerkkejä. Schipper-
ken ja siperianhuskyn havaittu heterotsygotia-aste yli kaikkien lokusten poikkesi eniten 
odotetusta heterotsygotia-asteesta (0,07 ja 0,05). Tulos on samankaltainen kuin merkit-
sevien lokusten kohdalla. Havaittujen heterotsygotioiden keskiarvo oli suurempi kuin 
odotettujen heterotsygotioiden keskiarvo vain suomenlapinkoiralla (0,02). 
 
Zajc ym. (1997) saivat saksanpaimenkoiran havaitun heterotsygotia-asteen keskiarvoksi 
yli kaikkien mikrosatelliittimerkkien 0,31 ja odotetun heterotsygotia-asteen keskiarvok-
si yli kaikkien mikrosatelliittimerkkien 0,43, mutta tutkimuksessa käytettiin eri mik-
rosatelliittimerkkejä kuin tässä tutkimuksessa. Käytettyjä mikrosatelliittimerkkejä oli 19 
kappaletta. Tässä tutkimuksessa vastaavat luvut ovat 0,58 ja 0,61 eli huomattavasti kor-
keammat. Zajc´n ym. (1997) tutkimuksessa lukujen ero on tilastollisesti merkitsevä, 
toisin kuin tässä tutkimuksessa. Koskisen ja Bredbackan (2000) tutkimuksessa saksan-
paimenkoiran havaittu ja odotettu heterotsygotia-aste olivat 0,62 ja 0,64, mitkä ovat 
hyvin samansuuntaiset kuin tässä tutkimuksessa saadut luvut. Tutkimuksessa käytettiin 
kuitenkin vain kymmentä mikrosatelliittimerkkiä, joista yksikään ei ollut sama tässä 
tutkimuksessa käytettyjen mikrosatelliittimerkkien kanssa. Coutts ja Harley (2009) sai-
vat havaituiksi ja odotetuiksi heterotsygotia-asteiksi saksalaisperäisessä saksanpaimen-
koirapopulaatiossa 0,60 ja 0,62 sekä eteläafrikkalaisessa saksanpaimenkoirapopulaati-
ossa 0,59 ja 0,61, jotka ovat miltei samat kuin tässä tutkimuksessa saadut tulokset. Hei-
dän tutkimuksessaan käytettiin viittätoista mikrosatelliittimerkkiä, joista viisi (CXX279, 
INRA21, AHTk253, AHT121 ja AHTh171) oli samoja tässä tutkimuksessa käytettyjen 
mikrosatelliittimerkkien kanssa. Leroy ym. (2009a) saivat cavalier kingcharlesinspanie-
lin havaituksi ja odotetuksi heterotsygotia-asteeksi 0,45 ja 0,47 (tässä tutkimuksessa 
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0,50 ja 0,53). Samassa tutkimuksessa vastaavat luvut olivat coton de tulearissa 0,70 ja 
0,73 (0,66 ja 0,69), saksanpaimenkoirassa 0,64 ja 0,67 (0,58 ja 0,61), jackrussellinter-
rierissä (sis. parssonrussellinterrierin) 0,75 ja 0,77 (0,70 ja 0,71) sekä siperianhuskyssa 
0,60 ja 0,64 (0,68 ja 0,73). Tutkimuksessa käytettiin ISAG:n paneelia vuodelta 2005 
(ISAG 2005), jossa oli mukana kaikki tässä tutkimuksessa käytetyn paneelin mik-
rosatelliittimerkit sekä lisäksi kolme muuta mikrosatelliittimerkkiä. Tulokset ovat hyvin 
samansuuntaisia kaikissa viidessä rodussa. Irionin ym. (2003) tutkimuksessa jackrussel-
linterrierin havaituksi heterotsygotia-asteeksi saatiin 0,76, mikä on samansuuntainen 
kuin tässä tutkimuksessa saatu (0,70). Tutkimuksessa käytettiin sataa mikrosatelliitti-
merkkiä jaettuna 12 settiin. 
 
Irion ym. (2005) tutkivat balilaisten katukoirien geneettistä muuntelua ja havaitsivat 
niiden heterotsygotia-asteeksi 0,69, mikä oli korkeampi kuin 28 koirarodun (0,56) tai 
dingon (0,43) samassa tutkimuksessa havaittu heterotsygotia-aste. Tutkimuksessa käy-
tettiin 31 mikrosatelliittimerkkiä, joista neljä oli samoja kuin tässä tutkimuksessa käyte-
tyt mikrosatelliittimerkit. Tässä tutkimuksessa kuitenkin chihuahuan, jackrussellinter-
rierin ja suomenlapinkoiran heterotsygotia-asteet yli kaikkien lokusten tarkasteltuna 
olivat tätä korkeammat. Roy ym. (1994) tutkivat suden kaltaisia koiraeläimiä ja saivat 
heterotsygotia-asteita väliltä 0,41 – 0,65. Tutkimuksessa käytettiin kymmentä mik-
rosatelliittimerkkiä. 
 
5.1.3 Rotujen sisäinen rakenne FIS-arvon perusteella 
 
FIS-arvot laskettiin kaikille kymmenelle koirarodulle 18 mikosatelliittilokuksessa (tau-
lukko 7). Coton de tulearin, saksanpaimenkoiran ja siperianhuskyn mikrosatelliittilo-
kuksissa oli eniten positiivisia FIS-arvoja (14 kappaletta) ja suomenlapinkoiran mik-
rosatelliittilokuksissa eniten negatiivisia FIS-arvoja (11 kappaletta). FIS-arvojen keskiar-
vo oli suurin siperianhuskylla (0,09) ja pienin suomenlapinkoiralla (-0,02), joka on ai-
noa negatiivinen FIS-arvojen keskiarvo. Kuitenkin ainoat merkitsevät arvot eli arvot, 
joiden p-arvo oli alle 0,00278 (vastaa 5 prosentin riskitasoa, kun huomioidaan monin-
kertainen testaaminen) olivat schipperken lokuksessa INU030 (0,39, p-arvo 0,0019) ja 
kaikkien lokusten yli tarkasteltuna (0,11, p-arvo 0,0009). Myös siperianhuskylla lokuk-
sen AHT137 (FIS-arvo 0,32)  ja kaikkien lokusten yli tarkasteltuna (FIS-arvo 0,09) saatu 
p-arvo olivat hyvin lähellä 0,00278:aa (molemmissa p-arvo 0,0028). Näiden tulosten 
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perusteella voidaan sanoa, että schipperkessä ja siperianhuskyssa on sattumaa vähem-
män heterotsygoottisia yksilöitä, mikä puolestaan viittaa sukusiitokseen populaatioissa. 
Toisaalta schipperkellä oli myös matalin yksittäinen FIS-arvo (-0,22 lokuksessa 
REN169O18), mutta tämä ei ollut tilastollisesti merkitsevä. FIS-arvot lokuksittain kaikil-
le alleeleille yli koko aineiston laskettuna ovat liitteessä 1. Yli kaikkien rotujen ja lokus-
ten tarkasteltuna FIS-arvo oli koko aineistossa 0,05 keskivirheen ollessa 0,009. Arvo 
eroaa nollasta (99%:n luottamusväli on 0,032-0,076). Tämä tulos viittaa aineiston osa-
populaatiorakenteeseen ja siihen että roduilla esiintyy sukusiitosta. 
 
Leroyn ym. (2009a) tutkimuksessa havaittiin FIS-arvoiksi yli kaikkien lokusten tarkas-
teltuna cavalier kingcharlesinspanielin 0,04 (tässä tutkimuksessa 0,08), coton de tulearin 
FIS-arvoksi 0,04 (0,04), saksanpaimenkoiran FIS-arvoksi 0,05 (0,06), parson- ja jackrus-
sellinterrierin yhteiseksi FIS-arvoksi 0,03 (jackrussellinterrieri 0,04) ja siperianhusky 
0,06 (0,09). Muiden rotujen arvot eroavat suuresti tässä tutkimuksessa saaduista tulok-
sista mutta coton de tulearin arvot ovat hyvin samansuuntaiset. Koskisen ja Bredbackan 
(2000) tutkimuksessa saksanpaimenkoiran FIS-arvo yli kaikkien lokusten tarkasteltuna 
oli 0,04, mikä on matalampi kuin tässä tutkimuksessa saatu arvo. Saksalaisperäisen sak-
sanpaimenkoirapopulaation FIS-arvoksi havaittiin 0,05 ja eteläafrikkalaisen saksan-
paimenkoirapopulaation FIS-arvoksi sama 0,05 (Coutts ja Harley 2009), mitkä ovat jo 
















Taulukko 7. FIS-arvot kymmenen koirarodun 18 mikrosatelliittilokuksessa. Tilastollises-
ti merkitsevät arvot lihavoitu. 
 CAV CHI COL COT JAC SAK SCH SIP SUO TSP 
AHT121 0,18 -0,06 -0,08 0,01 0,00 0,06 0,03 0,06 -0,03 -0,05 
AHT137 -0,08 0,15 -0,01 0,00 -0,04 0,01 -0,05 0,32 0,07 0,02 
AHTh171 0,02 0,15 -0,05 0,02 0,07 0,06 0,19 0,09 -0,10 -0,19 
AHTh260 0,10 0,11 -0,11 -0,02 0,06 0,07 0,12 0,15 0,06 0,16 
AHTk211 -0,04 -0,06 0,00 0,07 0,11 -0,06 0,23 0,08 -0,06 0,13 
AHTk253 0,12 -0,09 -0,02 -0,06 -0,11 0,09 0,12 0,08 -0,13 0,24 
CXX279 0,13 -0,13 -0,27 0,05 -0,07 0,22 -0,01 0,05 0,08 0,17 
FH2054 0,20 -0,04 0,32 -0,02 0,22 -0,01 0,23 0,11 -0,02 -0,03 
FH2848 0,11 0,20 0,07 0,14 0,07 0,16 0,15 0,35 -0,17 0,57 
INRA21 0,14 0,08 0,08 -0,07 0,09 -0,01 0,29 -0,17 0,06 0,09 
INU005 0,26 -0,02 0,13 0,00 0,03 0,05 0,16 -0,03 0,12 -0,02 
INU030 0,21 -0,17 0,09 0,04 0,04 -0,21 0,39 0,15 -0,08 -0,08 
INU055 -0,18 0,26 0,36 0,10 0,23 0,10 -0,09 0,17 0,06 0,08 
REN162C04 0,07 0,01 0,08 0,08 -0,09 0,06 0,24 0,09 -0,07 -0,01 
REN169D01 0,22 0,06 0,16 0,09 -0,01 0,04 0,14 -0,06 -0,07 0,05 
REN169O18 -0,15 -0,08 0,06 0,10 0,17 0,14 -0,22 0,13 -0,10 0,04 
REN247M23 -0,05 0,14 -0,08 0,02 0,02 0,15 0,09 -0,06 0,07 0,00 
REN54P11 0,18 -0,01 0,20 0,11 -0,14 0,15 -0,15 0,06 -0,08 0,09 
Keskiarvo 0,08 0,03 0,04 0,04 0,04 0,06 0,11 0,09 -0,02 0,07 
CAV = cavalier kingcharlesinspanieli, CHI = chihuahua, COL = pitkäkarvainen collie, 
COT = coton de tulear, JAC = jackrussellinterrieri, SAK = saksanpaimenkoira, SCH = 
schipperke, SIP = siperianhusky, SUO = suomenlapinkoira, TSP = tiibetinspanieli. 
 
 
5.1.4 Tehollinen populaatiokoko 
 
Tehollinen populaatiokoko vaihteli kymmenen tutkitun koirarodun välillä 35:stä 86:een, 
ollen pienin pitkäkarvaisella colliella ja suurin chihuahualla (kuva 1). Tehollisia popu-
laatiokokoja verrattiin KoiraNet Jalostustietojärjestelmästä (Suomen Kennelliitto – 
Finska Kennelklubben ry 2010b) saatuihin tehollisiin populaatiokokoihin. Vertailuun 
otettiin keskiarvo vuosikohtaisista tehollisista populaatiokoista niiltä vuosilta, joilta oli 
koiria tässä tutkimuksessa kussakin rodussa. KoiraNet Jalostustietojärjestelmästä (Suo-
men Kennelliitto – Finska Kennelklubben ry 2010b) saadut tehollisen populaatiokoon 
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arviot ovat huomattavasti suurempia kuin tässä tutkimuksessa saadut arvot vaihdellen 
30:stä (schipperke) 355:een (saksanpaimenkoira). Tämä johtuu siitä, että jalostustieto-
kannassa tehollinen populaatiokoko lasketaan kaavalla Ne = 4NmNf /  (Nm + Nf), missä 
Nm on urosten ja Nf naaraiden määrä populaatiossa (Wright 1931). Kaava antaa todelli-
suutta suuremman arvon teholliselle populaatiokoolle (katso kappale 2.3.5 Tehollinen 
populaatiokoko). 
 
Tässä tutkimuksessa saadut tehollisen populaatiokoon arviot ovat huomattavan pieniä. 
Elinvoimaisen populaation tehollisen populaatiokoon on oltava vähintään 50 yksilöä 
(Franklin 1980, Soulé 1980). Jotta populaatio säilyttäisi evolutiivisen potentiaalinsa, on 
tehollisen populaatiokoon oltava jopa 5 000 yksilöä (Lande 1995). Tässä tutkimuksessa 
cavalier kingcharlesinspanielin ja pitkäkarvaisen collien tehollinen populaatiokoko on 
viittäkymmentä pienempi. Kahdeksan muunkin rodun teholliset populaatiokoot jäävät 
alle sadan. Siperianhuskyn melko suuri tehollinen populaatiokoko (71) on hieman yllät-
tävä muiden tässä tutkimuksessa saatujen tulosten rinnalla. Tehollinen populaatiokoko 
on suurehko, vaikka muiden populaatiogeneettisten mittareiden perusteella siperianhus-
ky ei ole perinnöllisesti kovin monimuotoinen rotu. Myös schipperken tehollinen popu-
laatiokoko on melko suuri (65) muita schipperken tässä tutkimuksessa saatuja tuloksia 
ajatellen, joiden perusteella schipperkessä perinnöllinen monimuotoisuus on vähäistä. 
 
Nein (1987) tehollisen populaatiokoon laskentakaavaa käytettäessä oletetaan, että ideaa-
lipopulaatioon pätee neutraali mutaatioteoria. Neutraali mutaatioteoria olettaa mutaatioi-
ta tapahtuvan vakionopeudella riippumatta populaation koosta. Evoluutiotekijät eivät 
vaikuta ideaalipopulaatiossa, mutta koirarotuihin on kuitenkin vaikuttanut usea evoluu-
tiotekijä (perustajavaikutus, geneettiset pullonkaulat, isolaatio), jotka ovat oletettavasti 
lisänneet populaatioissa säilyneiden mutaatioiden määrää. Tehollisen populaatiokoon 





Kuva 1. Kymmenen tutkitun koirarodun teholliset populaatiokoot. CAV = cavalier 
kingcharlesinspanieli, CHI = chihuahua, COL = pitkäkarvainen collie, COT = coton de 
tulear, JAC = jackrussellinterrieri, SAK = saksanpaimenkoira, SCH = schipperke, SIP = 
siperianhusky, SUO = suomenlapinkoira, TSP = tiibetinspanieli. 
 
 
Leroy ym. (2009a) ja Calboli ym. (2008) laskivat useiden koirarotujen tehollisia popu-
laatiokokoja sukupuuaineistoista. Saksanpaimenkoiran teholliseksi populaatiokooksi 
saatiin 375 (Leroy ym. 2009a) ja 76 (Calboli ym. 2008). Leroy ym. (2009a) laskivat 
cavalier kingcharlesinspanielin teholliseksi populaatiokooksi 150, coton de tulearin te-
holliseksi populaatiokooksi 56 ja siperianhuskyn teholliseksi populaatiokooksi 90. Erot 
tutkimusten välillä voivat johtua siitä, että eri rotujen suosio vaihtelee maittain ja siten 
myös niiden populaatio- ja sitä kautta myös tehollinen populaatiokoko vaihtelee. 
 
5.1.5 Mikrosatelliittilokusten kytkentäepätasapaino eri roduissa 
 
Kytkentäepätasapainossa keskenään olevien alleeliparien määrät roduittain vaihtelivat 
välillä 15 – 94 (kuva 2). Selvästi eniten kytkentäepätasapainossa keskenään olevia allee-
lipareja oli coton de tulearilla (94 kappaletta) ja seuraavaksi eniten siperianhuskylla (41 
kappaletta) ja schipperkellä (40 kappaletta). Vähiten kytkentäepätasapainossa keskenään 
olevia alleelipareja oli tiibetinspanielilla (15 kappaletta) ja seuraavaksi vähiten saksan-
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taulukot merkitsevistä kytkentäepätasapainoista alleeliparien välillä roduittain ovat liit-
teessä 2.  
 
Tuloksista voidaan päätellä, että coton de tulearin, siperianhuskyn ja schipperken popu-
laatioissa on esiintynyt muita tutkittuja rotuja enemmän kytkentäepätasapainoa aiheut-
tavia evolutiivisia tekijöitä (muun muassa geneettiset pullonkaulat, valinta ja sattuma). 
Tästä voidaan edelleen päätellä, että ko. roduissa sukusiitosaste on noussut ja sitä kautta 
perinnöllinen monimuotoisuus vähentynyt verrattuna muihin tutkimuksessa mukana 
oleviin rotuihin. Siperianhuskyn ja schipperken osalta nämä tulokset ovat perinnöllisen 
monimuotoisuuden suhteen samansuuntaisia kuin tässä tutkimuksessa saadut tulokset 
heterotsygotiasta ja FIS-arvoista näillä roduilla. Schipperkellä on myös tutkituista roduis-
ta eniten lokuksia, joissa heterotsygotia-aste poikkeaa Hardy-Weinbergin tasapainotilas-
ta. Toisaalta coton de tulearilla on eniten lokuspareja kykentäepätasapainossa mutta 
kaikki lokukset ovat Hardy-Weinbergin tasapainotilassa. Tiibetinspanielin, saksan-
paimenkoiran ja jackrussellinterrierin voidaan vastaavasti ajatella säästyneen aiemmin 
mainituilta evolutiivisilta tekijöiltä ja siten sukusiitosasteen nousulta. Jackrussellinter-




Kuva 2. Kytkentäepätasapainossa keskenään olevien alleeliparien määrät roduittain. 
CAV = cavalier kingcharlesinspanieli, CHI = chihuahua, COL = pitkäkarvainen collie, 
COT = coton de tulear, JAC = jackrussellinterrieri, SAK = saksanpaimenkoira, SCH = 
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Koko aineiston yli pareittain tarkasteltuna kytkentäepätasapainossa oli kolme lokuspa-
ria: AHT137 x INU005, AHT137 x REN247M23 ja INU005 x REN169D01. Näiden 
parien kohdalla p-arvo oli alle 0,000327, mikä vastaa viiden prosentin riskitasoa kun 
otetaan huomioon moninkertainen testaaminen. 
 
5.2 Rotujen geneettinen erilaistuminen 
 
FST-arvot laskettiin kaikkien kymmenen rodun välillä (taulukko 8). Suurin ero oli cava-
lier kingcharlesinspanielin ja pitkäkarvaisen collien välillä (0,34) ja toiseksi suurin ero 
pitkäkarvaisen collien ja tiibetinspanielin välillä (0,33). Pienin ero oli chihuahuan ja 
coton de tulearin välillä (0,07) ja toiseksi pienin chihuahuan ja suomenlapinkoiran välil-
lä (0,08). Eniten korkeimpia FST-arvoja yksittäisen ja muiden rotujen välillä oli pitkä-
karvaisella colliella (7 rotua) ja eniten matalimpia chihuahualla (6 rotua). FST-arvot lo-
kuksittain kaikille alleeleille yli koko aineiston laskettuna ovat liitteessä 1. FST-arvo oli 
kaikkien lokusten yli tarkasteltuna koko populaatiossa 0,177 keskivirheen ollessa 0,009. 
Tästä voidaan päätellä, että suurin osa kokonaismuuntelusta esiintyy yksilöiden välillä 
ja vain pieni osa (17,7 %) populaatioiden välillä. 
 
 
Taulukko 8. Tutkittujen koirarotujen väliset geneettiset erot FST-arvon perusteella. 
 CAV CHI COL COT JAC SAK SCH SIP SUO TSP 
CAV 0,00 0,17 0,34 0,21 0,20 0,26 0,20 0,23 0,23 0,27 
CHI  0,00 0,24 0,07 0,09 0,12 0,10 0,11 0,08 0,18 
COL   0,00 0,24 0,22 0,27 0,25 0,24 0,22 0,33 
COT    0,00 0,10 0,16 0,14 0,10 0,11 0,18 
JAC     0,00 0,17 0,12 0,11 0,10 0,14 
SAK      0,00 0,20 0,17 0,19 0,25 
SCH       0,00 0,14 0,14 0,21 
SIP        0,00 0,11 0,20 
SUO         0,00 0,18 
TSP          0,00 
CAV = cavalier kingcharlesinspanieli, CHI = chihuahua, COL = pitkäkarvainen collie, 
COT = coton de tulear, JAC = jackrussellinterrieri, SAK = saksanpaimenkoira, SCH = 





Koskinen ja Bredbacka (2000) tutkivat viiden koirarodun suomalaispopulaatioiden eri-
laistumista ja he saivat FST-arvoja välillä 0,18 – 0,29. Nämä arvot mahtuvat tässä tutki-
muksessa saatujen arvojen sisään. Yli kaikkien rotujen ja lokusten laskettu FST-arvo oli 
0,23, mikä on jonkin verran suurempi kuin tässä tutkimuksessa saatu arvo. Itäaasialais-
ten koirarotujen FST-arvot vaihtelivat 0,02:sta 0,37:ään yli kaikkien rotujen ja lokusten 
lasketun FST-arvon ollessa 0,15 (Kim ym. 2001). Tulokset olivat melko samansuuntaisia 
tässä tutkimuksessa saatujen arvojen kanssa. 
 
Roduilla on uniikki genotyyppiyhdistelmä, jonka perusteella yksittäiset koirat voidaan 
assosioida oikeaan rotuun. Suurin osa koirista assosioitui siihen rotuun, jota niiden ole-
tettiinkin edustavan (kuva 3). Kuusi koiraa kuitenkin assosioitui toiseen rotuun, kuin 
minkä edustajina ne aineistossa esiintyivät. Chihuahuassa tällaisia koiria oli kolme. Yk-
si näistä oli ulkomainen koira, jolle ei löytynyt polveutumistietoja. Toinen oli puoles-
taan englantilaista ja yhdysvaltalaista alkuperää ja kolmas oli tuontikoira Venäjältä. 
Poikkeava oli myös pitkäkarvainen collie, jonka isä oli tuontikoira Saksasta. Jackrusse-
linterriereiden joukossa oli kaksi poikkeavaa koiraa. Ne olivat molemmat rotuunotettuja 
eikä niillä ollut polveutumistietoja. Ulkomainen alkuperä ja / tai polveutumistietojen 
puuttuminen voivat selittää näiden koirien poikkeavuutta rodustaan, mutta toisaalta ai-
neistossa oli mukana monia muitakin tuonti-, ulkomaisia ja rotuunotettuja koiria, jotka 
eivät kuitenkaan nousseet esiin tutkittaessa rotuun assosioitumista. 
 
 
Kuva 3. Rotuihin assosioituminen Structure-analyysin perusteella. Y-akselilla on osuus 
prosentteina, x-akselilla yksilöt (väri vastaa yhtä rotua). 
48 
 
Leroy ym. (2009b) tutkivat 61 koirarotua, joista kuusi oli samoja kuin tässä tutkimuk-
sessa mukana olleet rodut. Näistä roduista cavalier kingcharlesinspanieli, pitkäkarvainen 
collie, saksanpaimenkoira sekä siperianhusky assosioituivat täysin omaan rotuunsa Le-
royn ym. (2009b) tutkimuksessa mutta coton de tulear ja jackrussellinterrieri (yhdessä 
parsonrussellinterrierin kanssa) eivät. Tulokset ovat samanlaiset kuin tässä tutkimukses-
sa muiden rotujen paitsi pitkäkarvaisen collien ja coton de tulearin kohdalla. Tässä tut-
kimuksessa coton de tulear assosioitui täysin omaan rotuunsa mutta pitkäkarvaisessa 
colliessa oli mukana yksi poikkeava koira. Leroyn ym. (2009b) tutkimuksessa tutkittiin 
rotujen ranskalaisia populaatioita ja tässä tutkimuksessa rotujen suomalaisia populaati-
oita, mikä voi vaikuttaa tuloksiin. 
 
5.3 Tulosten tarkastelu aineiston rakenteen ja rotujen jalostushistorioiden suhteen 
 
Tämän tutkimuksen aineistossa tuonti- ja ulkomaisten koirien osuus on huomattavasti 
suurempi kuin yleensä suomalaisissa rotukoirapopulaatioissa. Tämä johtuu luultavasti 
siitä, että tuontikoirille halutaan tavallista useammin DNA-tunniste ja tuontikoiria myös 
käytetään suhteessa enemmän jalostukseen kuin Suomessa syntyneitä koiria, jolloin 
niiden jälkeläisistä tehdään myös enemmän polveutumismäärityksiä, joissa tarvitaan 
myös vanhempien DNA-näyte. Tuonti- ja ulkomaisten koirien suuri osuus voi lisätä 
rotujen perinnöllistä monimuotoisuutta suhteessa rotujen koko populaatioon Suomessa. 
Schipperke-rodussa oli mukana eniten ulkomaisia ja tuontikoiria (42 %). Ulkomaisten ja 
tuontikoirien suuren osuuden tuoma mahdollinen perinnöllinen monimuotoisuus ei kui-
tenkaan näy muissa tämän rodun populaatiogeneettisissä tunnusluvuissa.  
 
Urosten suurta osuutta valituissa koirissa voi selittää se, että jotkut kasvattajat rekiste-
röivät pentueen urokset ensin, riippumatta pentuen oikeasta syntymisjärjestyksestä, jol-
loin valituksi on tullut samasta pentueesta aina uroskoira. Tuontikoirat ovat useimmiten 
uroksia. Myös tämä voi selittää urosten suurta osuutta valituissa koirissa, koska tässä 
aineistossa oli suhteessa enemmän tuontikoiria kuin eri rotujen suomalaispopulaatioissa 
keskimäärin. 
 
Tutkituissa jackrussellinterriereissä ja suomenlapinkoirissa oli mukana rotuunotettuja 
koiria. Näiden koirien polveutumisesta ei ole tietoa, joten ne voivat olla keskenään lä-
heisempää sukua kuin muut tässä tutkimuksessa olevat koirat. Nämä koirat voivat myös 
olla sukua muille saman rodun koirille, jotka ovat mukana tässä tutkimuksessa. Jos su-
49 
 
kulaisuudet ovat isovanhempaispolvea läheisempiä, voisi se vaikuttaa perinnöllistä mo-
nimuotoisuutta vähentävästi. Molemmat rodut ovat kuitenkin tämän tutkimuksen perus-
teella hyvin monimuotoisia muihin tässä tutkimuksessa mukana oleviin rotuihin verrat-
tuna.  
 
Tutkituista kymmenestä koirarodusta nousivat useiden populaatiogeneettisten tunnuslu-
kujen perusteella esiin cavalier kingcharlesinspanieli, pitkäkarvainen collie ja schipper-
ke geneettisen muuntelun vähäisyyden perusteella ja toisaalta chihuahua, jackrussellin-
terrieri ja suomenlapinkoira keskimääräistä suuremman geneettisen muuntelun perus-
teella. Selityksiä perinnöllisen monimuotoisuuden erilaisuuteen löytyy rotujen historias-
ta. 
 
Cavalier kingcharlesinspanielin alleelirikkaus sekä havaittu heterotsygotia-aste olivat 
kaikista kymmenestä rodusta alhaisimmat. Tehollinen populaatiokoko oli hyvin alhai-
nen (38) mutta kytkentäepätasapainossa keskenään olevia alleelipareja oli 23 kappaletta 
(neljänneksi vähiten). Näiden tulosten perusteella perinnöllinen monimuotoisuus on 
rodussa alhaista. Cavalier kingcharlesinspanieli oli yleinen lemmikki Euroopan hoveissa 
satojen vuosien ajan (Suomen Cavalier Kingcharlesinspanieliyhdistys ry 2010). 1800-
luvulla rotu hävisi lähes kokonaan. Nykyinen rotu on lähtöisin kuudesta uroksesta, jotka 
elivät 1900-luvun alkupuolella. Rotuun on siis vaikuttanut merkittävä perustajavaikutus, 
joka on vähentänyt perinnöllistä monimuotoisuutta.  
 
Pitkäkarvaisen collien alleelirikkaus sekä havaittu heterotsygotia-aste olivat toiseksi 
alhaisimmat muihin tutkimuksessa mukana oleviin rotuihin verrattuna. Tehollinen po-
pulaatiokoko oli kaikkein alhaisin (31). Myös pitkäkarvaisen collien perinnöllinen mo-
nimuotoisuus on tämän tutkimuksen perusteella alhaista. Rotuun on aikojen saatossa 
risteytetty useaa rotua mutta kaikki nykyiset pitkäkarvaiset colliet ovat lähtöisin kahdes-
ta uroksesta, jotka elivät 1800-luvulla (Suomen collieyhdistys 2010). Rotuun on vaikut-
tanut siis voimakas perustajavaikutus. Lähtöpopulaation pienuuden takia rodun perin-
nöllinen monimuotoisuus ei ole koskaan ollut suurta.  
 
Schipperkellä oli eniten lokuksia (4), jotka eivät olleet Hardy-Weinbergin tasapainossa. 
Näissä lokuksissa havaittu heterotsygotia-aste oli odotettua alhaisempi. Schipperke oli 
tutkituista roduista ainoa, jolla FIS-arvojen keskiarvo oli merkitsevä. Koska arvo oli po-
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sitiivinen, on rodussa tapahtunut sukusiitosta. Tehollinen populaatikoko oli 65, joka, 
toisin kuin muilla roduilla, oli suurempi kuin Kennelliiton Jalostustietokannasta saatu 
tehollinen populaatiokoko (30). Käytännössä kaikkien tämän päivän amerikkalaisten 
schipperkejen sukutauluista löytyy yhden 1900-luvun alkupuolella toimineen kennelin 
koiria (Suomen Schipperkekerho ry 2010). Rodun alkuperämaassa Belgiassa rodun po-
pulaatio on ollut ajoittain hyvin pieni ja maailmansodat vähensivät koirien määrää. Ro-
dussa on siis esiintynyt pullonkauloja ja perustajavaikutusta. 
 
Chihuahuan alleelirikkaus oli toiseksi suurinta ja rodussa oli myös suurin yksittäinen 
alleelirikkauden arvo yhdessä mikrosatelliittilokuksessa. Chihuahualla oli myös ainoa 
mikrosatelliittilokus, jossa havaittu heterotsygotia-aste oli merkitsevästi odotettua kor-
keampi. Kaikkien lokusten yli tarkasteltuna chihuahualla oli toiseksi korkein heterotsy-
gotia-aste. Tehollinen populaatiokoko oli tutkimuksen korkein (86). Näiden tulosten 
perusteella chihuahua on perinnöllisesti varsin monimuotoinen rotu. Chihuahuan alku-
perästä on useita teorioita atsteekkien rituaalikoirasta maltalaiseen lemmikkiin (Chihu-
ahua ry 2010). Nykyinen rotu kehitettiin kuitenkin Yhdysvalloissa 1800- ja 1900-
lukujen vaihteessa. Rodusta on olemassa useita eri sukulinjoja, joiden edustajia on pyrit-
ty tuomaan mahdollisimman paljon Suomeen. Eri linjojen risteyttäminen on palauttanut 
perinnöllistä monimuotoisuutta rodun suomalaisessa populaatiossa.  
 
Jackrussellinterrierin alleelirikkauden keskiarvo oli kaikkein korkein tutkituista roduis-
ta. Tehollinen populaatiokoko oli toiseksi korkein yhdessä suomenlapinkoiran kanssa 
(82). Rotu on ollut pitkään rekisteröimätön eikä suunnitelmallista jalostustyötä juuri ole 
tehty. Jackrussellinterrieri on hyväksytty viralliseksi FCI-roduksi vuonna 2001 (Suomen 
Jackrussellinterrierit ry 2010a).  Rodun rekisteri on avoin, joten rotuun voidaan edelleen 
ottaa uusia koiria (Suomen Jackrussellinterrierit ry 2010b). Uusien koirien ottaminen 
rotuun lisää perinnöllistä monimuotoisuutta rodun sisällä. 
 
Suomenlapinkoiran heterotsygotia-aste oli tutkituista roduista korkein ja kaikki mik-
rosatelliittilokukset olivat Hardy-Weinbergin tasapainotilassa. Tehollinen populaatioko-
ko oli 82 eli toiseksi korkein yhdessä jackrussellinterrierin kanssa. Suomenlapinkoira on 
siis perinnöllisesti varsin monimuotoinen rotu. Eri puolilla Lappia on ollut paikallisia 
kantoja, joiden risteyttäminen on voinut lisätä suomenlapinkoiran heterotsygotia-astetta 
(Lappalaiskoirat ry 2010). Rotuun on myös otettu luonnonkantaisia koiria esimerkiksi 
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1970-luvulla ja 1990-luvun alussa ja rotuun voidaan edelleen ottaa rekisteröimättömiä 
koiria. Rotuun on siis tullut uutta geneettistä ainesta. 
 
Myös loppujen neljän rodun historioista ilmenee, että roduissa on esiintynyt geneettisiä 
pullonkauloja ja perustajavaikutusta. Näissä roduissa perinnöllinen monimuotoisuus ei 
kuitenkaan ole vähentynyt tämän tutkimuksen perusteella yhtä paljon kuin cavalier 
kingcharlesinspanielilla, pitkäkarvaisella colliella ja schipperkellä. 
 
Coton de tulearin heterotsygotia-aste oli kolmanneksi korkein ja kaikki mikrosatelliitti-
lokukset olivat Hardy-Weinbergin tasapainotilassa. Tehollinen populaatiokokokin oli 
varsin korkea suhteessä muihin tutkittuihin rotuihin (75). Coton de tulear on näiden tu-
losten perusteella perinnöllisesti melko monimuotoinen rotu. Rodun historiasta voisi 
kuitenkin  päätellä,  että  näin  ei  olisi.  Coton  de  tulear  on  peräisin  Espanjasta  Kanarian  
saarille ja sieltä edelleen Madagaskarille ja Reunionin saarelle 1600-luvulla viedyistä 
koirista (Suomen Coton de Tulear ry 2010). Rotua tuotiin ranskalaisten uudisasukkaiden 
mukana takaisin Eurooppaan 1900-luvulla. Kanta eri Euroopan maissa perustuu muu-
tamaan urokseen. USA:ssa on oma, suoraan Madagaskarilta tuotuihin koiriin perustuva 
linjansa. Suomeen on tuotu koiria useista maista, myös USA:sta ja Madagaskarilta, jo-
ten Suomen kannan voidaan olettaa olevan perimältään varsin monimuotoinen, vaikka 
rodun kantakoirien määrä onkin pieni. Toisaalta tässä tutkimuksessa kytkentäepätasa-
paino oli selvästi suurinta juuri coton de tulearilla, mikä voi johtua rodun historiassa 
tapahtuneista pullonkauloista ja isolaatiosta. 
 
Saksanpaimenkoiran kohdalla tulokset olivat jossain määrin ristiriitaisia. Kaikki mik-
rosatelliittilokukset olivat Hardy-Weinbergin tasapainotilassa ja kytkentäepätasapainoa 
mikrosatelliittilokusten välillä esiintyi toiseksi vähiten. Tehollinen populaatiokoko oli 
kuitenkin vain 52. Saksanpaimenkoiralla ero tässä tutkimuksessa saadun tehollisen po-
pulaatiokoon ja Kennelliiton Jalostustietokannan antaman tehollisen populaatiokoon 
(355) välillä oli kaikkein suurin. Saksanpaimenkoira on yksi Suomen ja koko maailman 
suosituimmista koiraroduista. Silti kaikki rodun pääsiitoslinjat polveutuvat yhdestä 
uroksesta, joka oli voitokas näyttelyissä 1900-luvun alkupuolella (Saksanpaimenkoira-
liitto ry 2010). 1970-luvulta lähtien rotu on jakautunut käyttö- ja näyttelylinjaan. Näiden 




Siperianhuskyn mikrosatelliittilokuksista kaikki paitsi yksi olivat Hardy-Weinbergin 
tasapainossa. Kytkentäepätasapainossa olevia mikrosatelliittilokuksia oli toiseksi eniten. 
FIS-arvo kaikkien lokusten yli tarkasteltuna oli lähellä merkitsevyyden rajaa, mikä viit-
taa sukusiitokseen populaatiossa. Tehollinen populaatiokoko oli tämän tutkimuksen 
tuloksiin nähden melko korkea (71). Siperianhuskyn nykyinen populaatio on peräisin 
lähes kokonaan kahdestatoista kantakoirasta, jotka tuotiin Alaskaan Siperiasta 1900-
luvun alussa (Suomalainen Siperianhusky seura - Finska Siberian Husky -sällskapet ry 
2010). Lisäksi rodussa on näyttelylinjan lisäksi peräti neljä käyttölinjaa, mikä aiheuttaa 
populaation entistä suuremman pirstaloitumisen. Rodun suosio nousi räjähdysmäisesti 
1960-luvulla, joten populaatio ei ole luultavasti ehtinyt sopeutua populaatiokoon nope-
aan kasvuun. Suomalaisista siperianhuskyista vuosien 1996 – 2005 pentuerekisteröin-
tien perusteella 88,6 % edustaa käyttölinjoja, 3,3 % sekalinjaa ja 8,2 % näyttelylinjaa. 
1960-luvulta lähtien käyttölinjojen osuus on kasvanut ja näyttelylinjojan pienentynyt. 
Tämän tutkimuksen aineistosta ei pystytä sanomaan, mitä linjaa valitut koirat edustavat. 
 
Tiibetinspanielin kaikki paitsi yksi mikrosatelliittilokuksista olivat Hardy-Weinbergin 
tasapainossa. Tässä yhdessä mikrosatelliittilokuksessa havaittu heterotsygotia-aste oli 
odotettua alhaisempi. Kytkentäepätasapainossa olevien mikrosatelliittilokusten määrä 
oli tutkituista roduista kaikkein alhaisin. Tehollinen populaatiokoko oli melko alhainen 
(55).  Tiibetinspanielin tyyppisiä koiria on ollut Tiibetissä luultavasti jo yli kahden tu-
hannen vuoden ajan (Tiibetinspanielit ry 2010). 1900-luvun alussa tuotiin useita koiria 
Iso-Britanniaan mutta toisen maailmansodan jälkeen koiria oli jäljellä enää hyvin vähän 
ja koko nykyinen populaatio perustuu muutamaan, toisilleen sukua olevaan koiraan. 
Nykyrodussa perinnöllinen monimuotoisuus on siis vähäistä. 
 
Tässä tutkimuksessa saadut teholliset populaatiokoot ovat pääsääntöisesti huomattavasti 
alhaisempia kuin Kennelliiton Jalostustietokannasta saadut teholliset populaatiokoot. 
Eroihin on selvät syyt (kts. kappele 5.1.4 Tehollinen populaatiokoko) mutta käytännön 
koirankasvatustyön kannalta, olisi tärkeää, että kasvattajat saisivat Kennelliitolta mah-
dollisimman paikkaansapitävää tietoa, jolle jalostussuunnitelmansa pohjaavat. Ainakin 
pitäisi tuoda selvästi esiin, että Jalostustietokanta antaa yliarvioita tehollisesta populaa-
tiokoosta. Tämä seikka kyllä mainitaan ainakin tässä tutkimuksessa mukana olevien 






Tässä maisterin tutkielmassa tutkittiin koirarotujen perinnöllistä monimuotoisuutta mik-
rosatelliittiaineiston perusteella.  
 
Alleelirikkaus vaihteli suuresti lokuksittain. Jackrussellinterreirin alleelirikkaus oli yli 
kaikkien lokusten tarkasteltuna suurinta ja cavalier kingcharlesinspanielin pienintä. Al-
leelirikkaudet olivat tässä tutkimuksessa joko samansuuruisia tai korkeampia kuin muis-
sa tutkimuksessa saadut alleerikkaudet. 
 
Schipperkellä oli eniten Hardy-Weinbergin tasapainosta poikkeavia mikrosatelliittilo-
kuksia. Coton de tulearin, saksanpaimenkoiran ja suomenlapinkoiran kaikki mikrosatel-
liittilokukset olivat Hardy-Weinbergin tasapainossa. Cavalier kingcharlesinspanielin 
havaittu heterotsygotia-aste oli kaikkien lokusten yli tarkasteltuna alhaisin (0,50). Suo-
menlapinkoiran havaittu heterotsygotia-aste oli puolestaan korkein (0,73). Tässä tutki-
muksessa saadut havaitut heterotsygotia-asteet ovat samansuuntaisia kuin muissa tutki-
muksissa saadut eri koirarotujen ja myös eri eläinlajien (mm. rotukissat, susi) havaitut 
heterotsygotia-asteet. 
 
Ainoat merkitsevät FIS-arvot olivat schipperken mikrosatelliittilokuksessa INU030 ja 
kaikkien mikosatelliittilokusten yli tarkasteltuna. Myös siperianhuskyn mikrosatelliitti-
lokuksen AHT137 ja kaikkien mikrosatelliittilokusten yli tarkasteltu FIS-arvojen p-arvot 
olivat lähellä merkitsevyyden rajaa. Nämä tulokset viittaavat siihen, että näissä roduissa 
on sattumaa vähemmän heterotsygoottisia yksilöitä, mikä puolestaan viittaa sukusiitok-
seen populaatioissa. 
 
Eniten populaatioiden välisiin eroihin perustuvaa muuntelua oli cavalier kingcharlesin-
spanielin ja pitkäkarvaisen collien välillä ja vähiten chihuahuan ja coton de tulearin vä-
lillä. Noin 17,7 prosenttia populaatioiden välisestä perinnöllisestä muuntelusta koko 
aineistossa yli kaikkien lokusten johtui populaatioiden välisistä eroista. Rodut ovat tu-
losten perusteella selvästi erillisiä populaatioita.  
 
Koko aineiston yli pareittain tarkasteltuna kytkentäepätasapainossa oli kolme eri lokus-
paria. Eniten kytkentäepätasapainossa keskenään olevia alleelipareja oli coton de tu-
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learilla ja seuraavaksi eniten siperianhuskylla ja schipperkellä. Vähiten kytkentäepä-
tasapainossa keskenään olevia alleelipareja oli tiibetinspanielilla ja seuraavaksi vähiten 
saksanpaimenkoiralla sekä jackrussellinterrierillä. Tulosten perusteella coton de tu-
learin, siperianhuskyn ja schipperken populaatioissa on esiintynyt muita tutkittuja rotuja 
enemmän kytkentäepätasapainoa aiheuttavia evolutiivisia tekijöitä (muun muassa ge-
neettiset pullonkaulat, valinta ja sattuma). Näissä roduissa sukusiitosaste on siis noussut 
ja sitä kautta perinnöllinen monimuotoisuus vähentynyt. Tiibetinspanieli, saksan-
paimenkoira ja jackrussellinterrieri näyttävät vastaavasti säästyneen aiemmin mainituil-
ta evolutiivisilta tekijöiltä ja populaatioiden säästyneen sukusiitosasteen nousulta. 
 
Kymmenen koirarodun tehollisen populaatiokoon arviot vaihtelivat välillä 35 – 86. Pit-
käkarvaisen collien tehollisen populaatiokoon arvio oli pienin ja chihuahuan suurin. 
KoiraNet Jalostustietojärjestelmästä saadut tehollisen populaatiokoon arviot ovat huo-
mattavasti suurempia kuin tässä tutkimuksessa saadut arvot. Tämä johtuu KoiraNet Ja-
lostustietojärjestelmässä käytettävästä laskentatavasta, joka antaa todellisuutta suurem-
pia tehollisen populaatiokoon arvioita. Tässä tutkimuksessa saadut tehollisen populaa-
tiokoon arviot ovat huomattavan pieniä. Tehollisen populaatiokoon olisi oltava vähin-
tään 50, että populaatio säilyisi elinvoimaisena ja vältyttäisiin lyhyen aikavälin sukusii-
tostaantumalta. Tehollinen populaatiokoko oli tässä tutkimuksessa alle 50 cavalier king-
charlesinspanielilla ja pitkäkarvaisella colliella mutta muidenkaan rotujen teholliset po-
pulaatiokoot eivät olleet kovin suuria. 
 
Koirarotujen perinnöllinen monimuotoisuus ja sitä kautta koirien rakenne, hyvinvointi 
ja terveys ovat ajankohtaisia seikkoja. Tutkimusta aiheesta tarvitaan varmasti lisää. 
Käytännössä kaikki koirankasvatus on Suomessa pienimuotoista, harrastukseen verrat-
tavaa toimintaa. Kennelnimen myöntämisen ehdoissa on kasvattajan Suomen Kennellii-
ton järjestämän peruskurssin suorittaminen. Pennut voidaan kuitenkin rekisteröidä, 
vaikkei kasvattajalla olisikaan kennelnimeä. Useilla rotujärjestöillä on erilaisia terveys-
vaatimuksia jalostukseen käytettäville koirille. Ilman näiden ehtojen täyttymistä pentuja 
ei voida rekisteröidä. Tämä ehkäisee perinnöllisten sairauksien ja vikojen leviämistä 
populaatiossa. Useiden rotujen pienen populaatiokoon huomioon ottaen olisi jalostuk-
seen käytettävä kaikkia rodun terveitä koiria, ettei tehollinen populaatiokoko edelleen 
pienenisi. Varsinaista jalostusta ei populaatiokooltaan pienissä roduissa voida harjoittaa 
ilman perinnöllisen monimuotoisuuden menettämistä ja sukusiitosasteen merkittävää 
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nousua. Lähirotujen risteyttäminen on yksi keino lisätä koirarotujen perinnöllistä mo-
nimuotoisuutta. Toisaalta useiden rotujen populaatiokoot ovat suuria ja niiden populaa-
tiogeneettinen tilanne on hyvä. Erityisesti rotujärjestöjen ja kasvattajien tietoisuutta ro-
tujen geneettisestä tilanteesta pitäisi lisätä, jotta se voitaisiin ottaa huomioon jalostusva-
linnoissa. 
 
Koirapopulaatio on pirstoutunut satoihin eri rotuihin ja alarotuihin sekä myös saman 
rodun paikallisiin ja käyttötavaltaan eroaviin populaatioihin. Monien rotujen populaa-
tiokoot ovat hyvin pieniä. Voidaan kysyä, tarvitaanko näin monia eri rotuja. Ovatko 
kaikki koirarodut säilyttämisen arvoisia samalla tavalla kuin eri eläinlajien luonnonpo-
pulaatiot?  Koirarotujen populaatiogeneettinen tilanne on otettava entistä paremmin 
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LIITE 1: FST- ja FIS-arvot lokuksittain kaikille alleeleille yli koko aineiston laskettuna. 
Lokus   Lokus   
Alleeli FST FIS Alleeli FST FIS 
      
AHT121   AHT137   
80 0,01 -0,01 131 0,13 0,02 
90 0,11 0,13 133 0,15 -0,03 
92 0,10 -0,01 135 -0,01 0,00 
94 0,10 -0,02 137 0,32 -0,02 
96 0,08 0,01 139 0,26 -0,07 
98 0,59 0,06 141 0,10 -0,05 
100 0,28 0,04 143 0,17 0,00 
102 0,25 -0,10 145 0,09 0,01 
104 0,15 0,04 147 0,17 0,07 
106 0,04 -0,02 149 0,07 0,08 
108 0,15 0,04 151 0,08 0,15 
110 0,01 -0,01 153 0,24 0,11 
112 0,02 -0,03 155 0,02 -0,02 
114 0,00 0,00    
Kaikki 0,25 0,00 Kaikki 0,17 0,04 
Keskivirhe 0,07 0,02 Keskivirhe 0,04 0,04 
      
AHTh171   AHTh260   
137 -0,01 1,00 137 -0,01 1,00 
219 0,11 0,04 225 0,00 1,00 
221 0,13 0,09 234 0,01 -0,01 
223 0,27 -0,01 236 0,16 0,19 
225 0,21 0,08 237 0,01 1,00 
227 0,00 -0,01 238 0,18 0,14 
229 0,19 -0,04 240 0,13 -0,02 
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231 0,08 0,35 242 0,10 0,04 
233 0,24 -0,05 244 0,26 0,07 
235 0,15 -0,01 246 0,15 0,07 
237 0,24 0,11 248 0,03 0,11 
   250 0,08 -0,04 
   252 0,14 -0,01 
   254 0,00 0,00 
   256 0,01 -0,01 
Kaikki 0,19 0,04 Kaikki 0,15 0,07 
Keskivirhe 0,03 0,03 Keskivirhe 0,04 0,02 
      
AHTk211   AHTk253   
87 0,16 0,07 89 0,00 1,00 
89 0,14 -0,04 91 0,00 1,00 
91 0,28 0,12 137 -0,01 1,00 
93 0,06 -0,07 284 0,07 -0,02 
95 0,38 0,11 286 0,07 -0,04 
97 0,10 -0,07 288 0,11 0,01 
99 0,04 -0,04 290 0,24 -0,06 
137 -0,01 1,00 292 0,13 0,01 
248 0,00 1,00 294 0,10 -0,11 
252 0,01 1,00 296 0,03 -0,04 
Kaikki 0,21 0,05 Kaikki 0,13 0,00 
Keskivirhe 0,06 0,04 Keskivirhe 0,03 0,04 
      
CXX279   FH2054   
114 0,15 0,25 118 0,02 0,85 
116 0,10 0,08 120 0,00 1,00 
118 0,05 0,04 124 0,00 1,00 
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120 0,08 -0,06 126 0,01 1,00 
122 0,12 -0,04 130 0,00 1,00 
124 0,18 -0,05 148 0,06 0,19 
126 0,26 0,06 152 0,27 -0,01 
128 0,01 -0,01 156 0,07 0,13 
130 0,06 -0,02 160 0,08 0,10 
   164 0,07 0,09 
   168 0,12 -0,11 
   172 0,18 -0,02 
   176 0,48 0,18 
Kaikki 0,14 0,03 Kaikki 0,18 0,09 
Keskivirhe 0,04 0,04 Keskivirhe 0,07 0,04 
      
FH2848   INRA21   
118 0,00 1,00 91 0,07 0,13 
126 -0,01 1,00 95 0,11 0,13 
168 0,04 1,00 97 0,28 0,00 
172 0,07 1,00 99 0,22 0,08 
230 0,05 0,25 101 0,22 0,00 
232 0,17 0,06 103 0,38 0,05 
234 0,10 0,06 105 0,08 -0,09 
236 0,15 0,19    
238 0,13 0,13    
240 0,17 0,18    
242 0,24 0,03    
244 0,13 0,04    
246 0,01 -0,01    
Kaikki 0,15 0,15 Kaikki 0,21 0,06 
Keskivirhe 0,03 0,06 Keskivirhe 0,05 0,04 
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INU005   INU030   
99 0,01 1,00 101 -0,01 1,00 
101 0,00 1,00 144 0,27 0,03 
104 0,18 -0,03 146 0,49 -0,11 
110 0,31 0,07 148 0,10 -0,07 
120 0,14 -0,03 150 0,18 -0,01 
122 0,10 -0,03 152 0,15 0,18 
124 0,17 0,05 154 0,03 0,12 
126 0,11 0,06 156 0,27 0,09 
128 0,06 0,31    
130 0,01 -0,01    
132 0,06 -0,01    
134 0,09 0,22    
Kaikki 0,16 0,06 Kaikki 0,25 0,03 
Keskivirhe 0,05 0,03 Keskivirhe 0,07 0,05 
      
INU055   REN162C04  
101 -0,01 1,00 101 -0,01 1,00 
150 0,02 1,00 200 0,12 -0,02 
152 0,00 1,00 202 0,11 -0,02 
208 0,17 0,02 204 0,15 0,08 
210 0,16 0,14 206 0,18 0,05 
212 0,10 -0,02 208 0,06 0,01 
214 0,17 0,12 210 0,05 0,12 
216 0,09 0,06 212 0,27 0,09 
218 0,11 0,04 214 0,01 -0,01 
220 0,11 0,09 218 -0,01 1,00 
222 0,03 0,56    
Kaikki 0,14 0,13 Kaikki 0,14 0,04 
68 
 
Keskivirhe 0,02 0,04 Keskivirhe 0,04 0,03 
      
REN169D01   REN169O18  
101 -0,01 1,00 101 -0,01 1,00 
202 0,08 0,09 158 0,19 0,02 
208 0,20 -0,09 160 0,07 -0,09 
210 0,10 0,13 162 0,24 -0,06 
212 0,10 0,01 164 0,06 0,00 
214 0,07 -0,09 166 0,07 0,06 
216 0,22 0,08 168 0,10 0,13 
218 0,21 0,11 170 0,25 0,04 
220 0,16 -0,09 172 0,02 0,18 
222 0,17 -0,03 174 0,00 0,00 
224 0,02 -0,02    
Kaikki 0,15 0,05 Kaikki 0,16 0,03 
Keskivirhe 0,02 0,03 Keskivirhe 0,04 0,04 
      
REN247M23  REN54P11  
101 -0,01 1,00 101 -0,01 1,00 
166 0,00 1,00 222 0,44 0,23 
168 0,01 1,00 224 0,11 0,16 
170 -0,01 1,00 226 0,10 0,03 
266 0,26 -0,03 228 0,09 0,04 
268 0,14 0,04 230 0,00 0,00 
270 0,33 0,08 232 0,33 -0,08 
272 0,12 -0,01 234 0,18 0,17 
274 0,28 -0,05 236 0,23 -0,09 
276 0,09 0,00 238 0,07 -0,09 
278 0,10 0,02 240 0,04 0,48 
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   270 0,00 1,00 
Kaikki 0,18 0,04 Kaikki 0,23 0,04 
Keskivirhe 0,06 0,03 Keskivirhe 0,07 0,04 
 
 
     
      
Yli kaikkien 
lokusten 
0,18 0,05    
Keskivirhe 0,01 0,01    





0,04 - 0,07  
 
 





0,03 - 0,08   















LIITE 2: Kytkentäepätasapainossa olevat mikrosatelliittimerkkiparit kymmenellä tutki-
tulla koirarodulla. 
1 = AHT121, 2 = AHT137, 3 =AHTh171, 4 = AHTh260, 5 = AHTk211, 6 = AHTk253,        
7 = Amelogenin, 8 = CXX279, 9 = FH2054, 10 = FH2848, 11 = INRA21, 12 = 
INU005,     13 = INU030 , 14 = INU055, 15 = REN162C04, 16 = REN169D01, 17 = 
REN169O18, 18 = REN247M23, 19 = REN54P11, CAV = cavalier kingcharlesinspani-
eli, CHI = chihuahua, COL = pitkäkarvainen collie, COT = coton de tulear, JAC = jack-
russellinterrieri, SAK = saksanpaimenkoira, SCH = schipperke, SIP = siperianhusky, 




 CAV 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 
1 * - - - - - - - - - - - - - - + - - - 
2 - * - - + - - - - - - - - - - - + - - 
3 - - * - - - - - - - - + - - - + - - - 
4 - - - * - - - + - - + - - - - - + - - 
5 - + - - * - - - - - - - - - - - + - - 
6 - - - - - * - - + - + - - + - - - - - 
7 - - - - - - * - - - - - - - - - - - - 
8 - - - + - - - * - - - - - - + - - - - 
9 - - - - - + - - * - - - + + - - - - - 
10 - - - - - - - - - * - + - - - + - - - 
11 - - - + - + - - - - * - - - - - - - - 
12 - - + - - - - - - + - * - - - + - - - 
13 - - - - - - - - + - - - * - - + - - + 
14 - - - - - + - - + - - - - * - - - - - 
15 - - - - - - - + - - - - - - * + - - - 
16 + - + - - - - - - + - + + - + * + - - 
17 - + - + + - - - - - - - - - - + * - - 
18 - - - - - - - - - - - - - - - - - * + 










 CHI 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 
1 * + + - - - - - - - - - - + - - + - - 
2 + * - + - - - - - + - - - - + - + - - 
3 + - * - - - - - + + - - + + - + - - + 
4 - + - * - + + - - - - - - + - - - - - 
5 - - - - * - - - - - - - - - - - - - - 
6 - - - + - * + - - - - - - + - - - - - 
7 - - - + - + * - - - - - - - - + - - - 
8 - - - - - - - * - - - - - - - - - - - 
9 - - + - - - - - * - - - + + - - - + - 
10 -  +  +  -  -  -  -  -  -  *  -  -  +  +  -  -  -  +  +  
11 - - - - - - - - - - * - - - - - - + - 
12 - - - - - - - - - - - * - - - - - - - 
13 - - + - - - - - + + - - * - - - - - - 
14 + - + + - + - - + + - - - * - + - + - 
15 - + - - - - - - - - - - - - * + - + - 
16 - - + - - - + - - - - - - + + * - - - 
17 + + - - - - - - - - - - - - - - * - + 
18 -  -  -  -  -  -  -  -  +  +  +  -  -  +  +  -  -  *  -  
19 - - + - - - - - - + - - - - - - + - * 
 
 COL 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 
1 * - - - + - - - - + - - + + + - + - - 
2 - * - - - + - - - - - - - - - - - - - 
3 - - * - - - - - - - - - - - - + - - - 
4 - - - * - - - - + + - - - - - - - - - 
5 + - - - * - - - - + - - - - - - + - - 
6 - + - - - * - - - - - - - - - - - - - 
7 - - - - - - * - - - - - - - - - - - - 
8 - - - - - - - * - - - - - - + - - - - 
9 - - - + - - - - * - - - - - - - + - - 
10 + - - + + - - - - * - + - - - - + + - 
11 - - - - - - - - - - * + + - + + - - + 
12 - - - - - - - - - + + * - - - - - - + 
13 + - - - - - - - - - + - * + - - + + - 
14 + - - - - - - - - - - - + * - + + - - 
15 + - - - - - - + - - + - - - * - - + - 
16 - - + - - - - - - - + - - + - * - - - 
17 + - - - + - - - + + - - + + - - * + + 
18 - - - - - - - - - + - - + - + - + * - 





 COT 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 
1 * - + - - - - - - - - - - - - + + - + 
2 - * - - + - - - + - - + - - - - - - - 
3 + - * - + + - + - + - + + + + + + + + 
4 - - - * + + - + - + - + + + + + + + - 
5 -  +  +  +  *  +  -  +  +  +  -  +  +  +  +  +  +  -  +  
6 - - + + + * - - - + - + + - + - - + - 
7 - - - - - - * - - - - - - - - - - - - 
8 - - + + + - - * + + - + + + + + + + + 
9 - + - - + - - + * - - + + + - - + + + 
10 - - + + + + - + - * - + + + + - + + - 
11 - - - - - - - - - - * - - - - - - - - 
12 - + + + + + - + + + - * + + + + + + + 
13 - - + + + + - + + + - + * + + + - + + 
14 - - + + + - - + + + - + + * + + + + + 
15 - - + + + + - + - + - + + + * + + + - 
16 + - + + + - - + - - - + + + + * + + + 
17 + - + + + - - + + + - + - + + + * + + 
18 - - + + - + - + + + - + + + + + + * + 
19 + - + - + - - + + - - + + + - + + + * 
 
 JAC 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 
1 * - + - - - - - - - - - + - - - - - - 
2 - * - - - - - - - - - - - - + - + - - 
3 + - * + - - - - - - - - + + - - - + - 
4 - - + * + - - + - - - + - + - + - - - 
5 - - - + * - - - - - - - + - - - - - - 
6 - - - - - * - - - - - - - - - - - - - 
7 - - - - - - * - - - - - - - - - - - - 
8 - - - + - - - * - - - - - - - - - - - 
9 - - - - - - - - * - - - + + - - - + - 
10 - - - - - - - - - * - - - - - - - + - 
11 - - - - - - - - - - * - - - - - - + - 
12 - - - + - - - - - - - * - - + - - - - 
13 + - + - + - - - + - - - * - - - - - - 
14 - - + + - - - - + - - - - * - - - - - 
15 - + - - - - - - - - - + - - * - - - - 
16 - - - + - - - - - - - - - - - * - - - 
17 - + - - - - - - - - - - - - - - * - - 
18 - - + - - - - - + + + - - - - - - * - 





 SAK 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 
1 * - - + - - - - - - - + - - - - - + - 
2 - * - - - - - - - - + - - - - - - + - 
3 - - * - - - - - - - + - - - - - - - - 
4 + - - * - + - - - + - - - + + - - - - 
5 - - - - * - - - - - - + - - - - - - - 
6 - - - + - * - - - - - - - - - - - - - 
7 - - - - - - * - - - - - - - - - - - + 
8 - - - - - - - * - - - - - - - - - - - 
9 - - - - - - - - * - - - - - - - - - - 
10 - - - + - - - - - * - - - - + - + - - 
11 - + + - - - - - - - * - - - - - - - - 
12 + - - - + - - - - - - * - - - - - - - 
13 - - - - - - - - - - - - * - - - - - - 
14 - - - + - - - - - - - - - * - + - + + 
15 - - - + - - - - - + - - - - * - - - - 
16 - - - - - - - - - - - - - + - * - - - 
17 - - - - - - - - - + - - - - - - * - - 
18 + + - - - - - - - - - - - + - - - * + 
19 - - - - - - + - - - - - - + - - - + * 
 
 SCH 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 
1 * - - - - - - - - - + - - - - - - - - 
2 - * - - + + - + - - - + + - + - - + - 
3 - - * - + + - - + - - - - - - + + - - 
4 - - - * - + - + - - - - - - + - - - - 
5 - + + - * + - - + - - + - - + - + - - 
6 - + + + + * - - - - - + - + - + - - - 
7 - - - - - - * - - - - - - - - - - - - 
8 - + - + - - - * - - + - + - - + - + - 
9 - - + - + - - - * + - - + - - - - - - 
10 - - - - - - - - + * - - - - - - - + - 
11 + - - - - - - + - - * + - - + - - + - 
12 - + - - + + - - - - + * - - + - + + - 
13 - + - - - - - + + - - - * - - + - - - 
14 - - - - - + - - - - - - - * - - - - - 
15 - + - + + - - - - - + + - - * - + - - 
16 - - + - - + - + - - - - + - - * - - + 
17 - - + - + - - - - - - + - - + - * - - 
18 - + - - - - - + - + + + - - - - - * - 





 SIP 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 
1 * - - + - - - - - - - - - - - - + - - 
2 - * + + - - - - + - + - + + - - - - - 
3 - + * - + - - - - - + + - - - - + - - 
4 + + - * - - - - + + - + - + - + - + + 
5 - - + - * + - - - - + - - - - - - - - 
6 - - - - + * - - + - - - - - + - - + - 
7 - - - - - - * - - - - - - - - - - - + 
8 - - - - - - - * - - - - - - - - - - - 
9 - + - + - + - - * - - + - + - - + - - 
10 - - - + - - - - - * - - - + - - - + - 
11 - + + - + - - - - - * - - - - - - + - 
12 - - + + - - - - + - - * - - + + - + - 
13 - + - - - - - - - - - - * - - - - - - 
14 - + - + - - - - + + - - - * - - - + - 
15 - - - - - + - - - - - + - - * + + + - 
16 - - - + - - - - - - - + - - + * - - + 
17 + - + - - - - - + - - - - - + - * - + 
18 - - - + - + - - - + + + - + + - - * + 
19 - - - + - - + - - - - - - - - + + + * 
 
 SUO 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 
1 * - - - - - - - - - - + - - - - - - - 
2 - * + - - - - - - - - - - - - + - - - 
3 - + * - - - - + - - + - - - - - - - - 
4 - - - * - - - - + + - - + - - + - - - 
5 - - - - * - - + - - - - - + - - - - + 
6 - - - - - * - - - - - - + - - - - - - 
7 - - - - - - * - - - - - - - - - + - - 
8 - - + - + - - * - - - - + - - - - - - 
9 - - - + - - - - * + + - - - + - + + - 
10 - - - + - - - - + * - - - - - + - - - 
11 - - + - - - - - + - * + - + - - - - - 
12 + - - - - - - - - - + * - - - + - - - 
13 - - - + - + - + - - - - * - - - + - - 
14 - - - - + - - - - - + - - * + - - - - 
15 - - - - - - - - + - - - - + * - - - + 
16 - + - + - - - - - + - + - - - * + - + 
17 - - - - - - + - + - - - + - - + * - - 
18 - - - - - - - - + - - - - - - - - * - 





 TSP 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 
1 * - - - - - - - - - - - - - - - - - - 
2 - * - - - - - - - - - + - - - + - - - 
3 - - * - - + + - - - - - - - - - - - - 
4 - - - * - - - - - + - - - + - - - - + 
5 - - - - * - - - - - - - - - - - - - - 
6 - - + - - * - - - + - - - - - - - - - 
7 - - + - - - * - - - - - - - - - - - - 
8 - - - - - - - * - - - - + - - - - - - 
9 - - - - - - - - * - - - - - - - - - - 
10 - - - + - + - - - * - - - - - + - - + 
11 - - - - - - - - - - * - - + + - - - - 
12 - + - - - - - - - - - * - - - + - - - 
13 - - - - - - - + - - - - * - - - - - - 
14 - - - + - - - - - - + - - * - - - - - 
15 - - - - - - - - - - + - - - * - - - - 
16 - + - - - - - - - + - + - - - * - - + 
17 - - - - - - - - - - - - - - - - * - - 
18 - - - - - - - - - - - - - - - - - * - 
19 - - - + - - - - - + - - - - - + - - * 
 
 
 
